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Selon McMichael (2001, 2004), l’histoire des maladies humaines peut être caractérisée 
par quatre transitions épidémiologiques majeures. La première de ces transitions se produit il 
y a environ 8 000 ans lors de la sédentarisation de l’homme et l’apparition de l’agriculture et 
de l’élevage. Abandonnant leurs habitudes de chasse et de cueillette, les petites communautés 
humaines qui commencent à se grouper dans des villages permanents et à pratiquer l’élevage 
entrent alors en contact étroit avec des agents de maladies animales (McMichael, 2001, 2004). 
Puis, entre le premier siècle avant J.-C. et l’an mil, les contacts militaires et commerciaux 
entre des populations originaires de continents différents (bassin méditerranéen, Eurasie, Asie 
du Sud) provoquent la deuxième transition en permettant l’échange d’agents infectieux et 
l’apparition de maladies majeures telles que la peste. Enfin, du XVIe au XIXe siècle, 
l’expansionnisme puis le colonialisme européen ont entraîné la diffusion trans-océanique de 
maladies, notamment aux Amériques (troisième transition). D’après McMichael (2004), le 
monde est actuellement confronté à la quatrième transition épidémiologique qui se caractérise 
par une échelle globale et résulte de multiples changements, notamment démographiques, 
environnementaux, sociaux et technologiques. 
Malgré des avancées scientifiques importantes dans la prévention et le contrôle des 
maladies à la fin du XIXe et au début du XXe siècle (Satcher, 1995), ces dernières années ont 
été marquées par l’apparition, l’émergence ou la réémergence de maladies humaines et 
animales (Morse, 2004). Une maladie émergente peut se définir, au sens large, comme « une 
maladie dont l’incidence réelle augmente de manière significative dans une population 
donnée, d’une région donnée et durant une période donnée, par rapport à la situation 
épidémiologique habituelle de cette maladie » (Toma & Thiry, 2003). L’Organisation 
mondiale de la santé (OMS) considère qu’au cours de la période 1976-1996 au moins 
30 nouvelles maladies humaines sont apparues (WHO, 1996) parmi lesquelles bon nombre 
peuvent être considérées comme émergentes1. Mais l’essentiel des émergences actuelles sont 
liées à d’anciennes maladies (Morse, 1995).  
                                                 
1 Toute maladie nouvellement décrite n’est pas forcément émergente si par exemple elle existe depuis 
longtemps, bien que non reconnue, et que son incidence n’augmente pas.  
 1
Parmi les facteurs entraînant une augmentation de l’incidence de ces maladies sont 
souvent cités les modifications environnementales (pratiques agricoles, changement du 
climat, gestion des ressources en eau), démographiques, comportementales, sociétales, 
technologiques et industrielles, l’accroissement des échanges commerciaux et des voyages, 
l’évolution et l’adaptation des pathogènes et l’affaiblissement des structures de santé (Morse, 
1995). Compte tenu de la diversité des facteurs à prendre en compte, de plus en plus d’études 
s’inscrivent dans des approches systémiques interdisciplinaires (Froment, 1997). Tout en 
reconnaissant la difficulté de l’exercice et la prudence avec laquelle il convient d’analyser les 
résultats, McMichael (2004) évalue l’importance relative de ces facteurs pour les quatre 
transitions épidémiologiques et conclut que les changements environnementaux occupent une 
place majeure dans la transition actuelle. 
Parmi les maladies ayant émergé ou réémergé massivement à travers le monde ces 
30 dernières années, beaucoup sont des maladies vectorielles* (transmises par un arthropode 
vecteur*) (Gubler, 2002) humaines ou animales. Les exemples sont nombreux : paludisme en 
Corée, peste à Madagascar,  trypanosomose africaine en Afrique de l’Est et centrale, maladie 
de Lyme aux États-Unis, fièvre jaune en Afrique de l’Ouest (Gubler, 1998), dengue aux 
Amériques, encéphalite japonaise en Inde et en Asie du Sud-Est, fièvre de la Vallée du Rift en 
Égypte, en Arabie Saoudite et au Yémen (Gubler, 2002), et plus récemment fièvre West Nile 
aux États-Unis (Petersen & Roehrig, 2001), chikungunya sur l’île de la Réunion (Reiter et al., 
2006), en Inde (Mavalankar et al., 2007) et en Italie (ECDC, 2007) et fièvre catarrhale ovine 
dans le bassin méditerranéen et en Europe du Nord. La plupart de ces maladies sont connues 
depuis longtemps (Gubler, 2002).  
Ces émergences ou réémergences sont toujours multifactorielles (Chevalier et al., 2004 ; 
Rodhain, 2003), chaque maladie étant liée à un ensemble complexe de facteurs propres 
(Gubler, 2002). Étant donné la sensibilité des vecteurs aux conditions environnementales, de 
nombreuses études ont cherché à évaluer l’effet des modifications environnementales, liées au 
changement climatique ou à l’augmentation de la pression anthropique2, sur les maladies 
vectorielles.  
Le changement climatique joue vraisemblablement un rôle (Haines & Parry, 1993 ; 
Harvell et al., 2002 ; Martens et al., 1995 ; Patz et al., 1996 ; Patz et al., 2005 ; Purse et al., 
2005 ; Rogers & Randolph, 2006) notamment sur la distribution spatiale des vecteurs, la 
                                                 
2 Le changement climatique serait en partie lié aux activités humaines ; ici il est fait référence aux autres effets 
liés à l’augmentation de la pression anthropique comme l’urbanisation, la déforestation ou l’intensification de 
l’agriculture. 
 2 
dynamique temporelle de la maladie ou l’intensité de la transmission (Baylis & Githeko, 
2006 ; Kovats et al., 2001). Néanmoins, il reste souvent difficile de quantifier cet effet et 
d’établir un lien causal entre changement climatique et niveau de transmission (Kovats et al., 
2001 ; Rogers & Randolph, 2006), d’autant qu’il faut prendre en compte les effets de 
nombreux autres changements (démographiques, sociaux, environnementaux) concomitants 
(Kovats et al., 2001). De plus, la vérification des prédictions pour le futur est par essence pour 
le moment impossible (Rogers & Randolph, 2006).  
Mais le changement climatique, très souvent incriminé, n’est sans doute pas le facteur 
principal de la réémergence des maladies ; les facteurs principaux seraient plutôt liés aux 
changements socio-démographiques et aux autres modifications environnementales (Gubler et 
al., 2001 ; Gubler, 2002 ; Reiter, 1998, 2001 ; Rodhain, 2003), notamment en ce qui concerne 
le paludisme (Hay et al., 2002a ; Hay et al., 2002b ; Martens & Hall, 2000 ; Rogers & 
Randolph, 2000). Ces facteurs ont vraisemblablement des impacts différents selon les échelles 
d’étude ; ainsi à une échelle continentale le climat peut être une bonne variable prédictive de 
la distribution de certaines maladies, alors qu’à une échelle locale d’autres facteurs 
environnementaux pourraient être plus importants (Kovats et al., 2001).  
Dans le contexte actuel d’émergence et de réémergence de maladies, notamment 
vectorielles, liées principalement aux changements environnementaux, il paraît essentiel de 
mieux caractériser le lien entre maladie et environnement. La géomatique* regroupe 
l'ensemble des disciplines (télédétection, informatique, cartographie, photogrammétrie, 
géodésie…) et moyens informatiques permettant de représenter, d’analyser et d’intégrer des 
données géographiques. Elle peut donc contribuer à apporter des informations 
environnementales et à analyser le lien entre environnement et maladie. Ses applications en 
épidémiologie sont en plein essor à cause d’une part du contexte épidémiologique et d’autre 
part des progrès technologiques dont elle a bénéficié (concernant en particulier la 
diversification et l’amélioration des capteurs satellitaires et des outils informatiques) (Beck et 
al., 2000 ; Hay et al., 1998a).  
Dans ce travail de thèse, une démarche associant géomatique et épidémiologie est 
proposée afin de caractériser le lien méconnu entre l’environnement et une maladie émergeant 
dans un nouveau territoire. La fièvre catarrhale ovine, maladie animale vectorielle, a été 
choisie comme modèle en raison des questions soulevées par son émergence récente dans le 
bassin méditerranéen. Dans cette région, son principal vecteur, Culicoides imicola, est un 
moucheron d’origine sub-saharienne. Ainsi, cette étude porte sur les caractéristiques 
environnementales favorisant l’implantation de ce vecteur exotique et la survenue de la 
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maladie qu’il transmet. L'élaboration de cartes prédictives de distribution de la maladie et du 
vecteur peut permettre à terme de cibler les actions de surveillance, de prévention et/ou de 
lutte. 
La première partie de ce travail présente un état de l’art sur les applications de la 
géomatique à l’épidémiologie (chapitre 1) et introduit les caractéristiques principales de 
l’épidémiologie de la fièvre catarrhale ovine (chapitre 2) et de ses vecteurs (chapitre 3). Les 
modèles déjà existants sont présentés afin de dégager des propositions de travail (chapitre 4). 
La seconde partie de ce travail est consacrée à l’élaboration de deux démarches parallèles 
visant à caractériser l’environnement favorable à la maladie, d’une part, et à son vecteur, 
d’autre part. Les données environnementales utilisées sont présentées dans le chapitre 5. Puis 
les approches mises en œuvre sur la maladie (chapitre 6) et sur le vecteur (chapitres 7 et 8) 
sont détaillées. Les cartes d’aléa issues de ces modèles ainsi qu’une discussion générale 
clôturent cette partie (chapitre 9). 
Enfin, une conclusion générale présente des réflexions et des propositions sur l’intégration 
des outils géomatiques pour la surveillance des maladies. 
De par la nature interdisciplinaire du travail de thèse, ce mémoire s’adresse à des lecteurs 
d’horizons différents. Afin de faciliter la lecture, un glossaire regroupe à la fin du document 
les termes techniques, qu’ils soient botaniques, entomologiques, épidémiologiques, 















Cette première partie détaille la démarche permettant d’établir les liens entre image 
satellitaire, environnement et maladie ou son vecteur (chapitre 1). Puis sont présentés 
l’épidémiologie de la maladie choisie comme modèle, la  fièvre catarrhale ovine, et les 
éléments de bio-écologie de son principal vecteur en Corse, Culicoides imicola (chapitres 2 
et 3). Enfin, les modèles déjà existants de répartition de la maladie et de son vecteur sont 
détaillés et les limites de ces modèles sont discutées. Suite à cet état de l’art, nous proposons 
une approche complémentaire pour mieux comprendre les variations locales observées de 




 Chapitre 1 
Géomatique, environnement et épidémiologie 
 
 
Les applications de la géomatique à l’épidémiologie se sont beaucoup développées ces 
dernières années du fait de l’importance des facteurs environnementaux3 dans l’émergence 
d’un grand nombre de maladies, et grâce aux progrès techniques des satellites, des capteurs 
et des capacités des traitements informatiques. Ces applications sont possibles parce que des 
liens peuvent être établis entre i) l’imagerie satellitaire, ii) l’environnement et iii) les 
maladies ou leurs vecteurs. Ces trois éléments et leurs liens sont décrits successivement. En 
fonction de l’objectif de ces applications, les données de télédétection et les méthodes 
employées sont différentes, comme l’illustrent les trois exemples de la partie 4 de ce chapitre. 
Après avoir discuté de certaines limites de ces approches, la démarche générale suivie pour 
cette thèse est brièvement  présentée. 
 
 
Selon la définition publiée au Journal Officiel du 25/09/1984, la télédétection est 
« l’ensemble des connaissances et techniques utilisées pour déterminer les caractéristiques 
physiques et biologiques d’objets par mesures effectuées à distance, sans contact matériel 
avec ceux-ci ». Cette technologie est née lors des premières prises de vue photographiques en 
ballon par Nadar en 1855 et a réellement pris son essor lors du développement de l’aviation 
puis lors de la mise en orbite des premiers satellites. Depuis les années 1960, les capteurs de 
télédétection embarqués sur des satellites artificiels n’ont cessé de se diversifier, permettant 
de caractériser l’environnement à différentes échelles spatiales, temporelles et spectrales. En 
parallèle, les domaines d’applications, les moyens et les méthodes de traitement de 
l’information recueillie se sont considérablement développés.  
Deux conditions sont nécessaires pour appliquer les outils géomatiques à 
l’épidémiologie : i) il faut que la maladie soit liée à l’environnement et ii) que les éléments de 
l’environnement pertinents pour la maladie puissent être caractérisés par télédétection (Beck 
                                                 
3Au sens large, l’environnement « désigne tout ce qui entoure une entité spatiale abiotique ou vivante » 
(Ramade, 2002). Ici, ce terme sera surtout employé pour désigner la dimension biophysique du milieu dans 
lequel un organisme fonctionne. 
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et al., 1994 ; Tran, 2004). Bien que ces conditions soient remplies pour un nombre important 
de maladies, et malgré l’essor actuel de ces applications, les SIG (systèmes d’information 
géographique) et la télédétection restent encore sous-utilisés en épidémiologie (Graham et al., 
2004a). Ce chapitre a pour objectif de présenter les étapes permettant d’appliquer les outils 
géomatiques à l’épidémiologie. Pour cela, deux liens doivent être établis (Curran et al., 
2000) : i) celui entre l’image (satellitaire ou aérienne) et l’environnement puis ii) celui entre 
l’environnement et la maladie ou son vecteur. Ces trois éléments (image, environnement et 
maladie/vecteur) et leurs liens sont décrits ci-après. 
 
1. Image  
 
Les premières données utilisées en télédétection étaient des photographies argentiques 
aériennes puis satellitaires. Ces photographies ont maintenant été largement remplacées par 
des images numériques. Ces images numériques sont structurées sous forme de matrices 
spatialisées qui contiennent une information sur le rayonnement électromagnétique émis ou 
réfléchi par les objets détectés. Ces images sont obtenues grâce à différents capteurs 
embarqués sur des drones, des hélicoptères, ou plus fréquemment des avions ou des satellites. 
Il existe une grande variété d’images qui peuvent être décrites selon trois caractéristiques 
fondamentales : l’information spectrale mesurée et les résolutions spatiale et temporelle. 
 
1.1. L’information spectrale 
Les ondes du spectre électromagnétique se différencient selon leur longueur. En 
télédétection, le rayonnement électromagnétique est le plus souvent mesuré dans le visible, le 
proche et le moyen infrarouge, l’infrarouge thermique et le radar (domaine des 
hyperfréquences, c’est à dire les ondes qui traversent l’atmosphère) (Robin, 2002). Les 
images peuvent ainsi être acquises avec des capteurs optiques, thermiques ou radars 
(figure 1). Les capteurs optiques et thermiques sont « passifs » car ils mesurent la réflexion 
des ondes émises par le soleil et les ondes naturelles émises ou réfléchies par les objets à la 
surface de la Terre. À l’inverse, les capteurs radars sont « actifs » car ils émettent des ondes et 
en recueillent l’écho, ce qui leur donne l’avantage de pouvoir être utilisés de jour comme de 




Figure 1 : Images et produits de la région de Corse issus i) d’un capteur optique, ii) d’un 
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(Copyright ESA) 
apteur optique du satellite 
NDSAT de la NASA (National 
ronautics and space 
ministration). La végétation 
présentée en rouge dans la 
mposition colorée appliquée 
i. Référence de l’image : NASA 
ndsat Program, 2002, Landsat 
M+ scene 
CPF20020401_20020630_02, 
G, USGS, Sioux Falls, 17/06/2002. 
sponible sur : 
tp://glcf.umiacs.umd.edu 
Situation thermique de surface en 
Méditerranée occidentale observée le 21 
juin 2004 depuis le capteur thermique 
AVHRR (Advanced very high resolution 
radiometer ) des satellites de la série 
NOAA (National oceanic & atmospheric 
administration), données reçues et 
calculées par la station SEAS des 
Canaries (Institut de Recherche pour le 
Développement - Unité Espace & 
Universidad de Las Palmas de Gran 
Canaria). La terre est figurée en beige.  
Capteur radar du satellite ERS 
(European remote sensing 






Au sein de ces trois catégories (optique, thermique, radar), l’information peut être 
esurée dans une ou plusieurs bandes spectrales (gammes de longueurs d’ondes). Ainsi une 
age est dite i) « panchromatique » si elle mesure le rayonnement dans une seule gamme de 
ngueurs d’ondes, ii) « multispectrale » si l’information est mesurée dans plusieurs gammes 
 longueurs d’ondes ou iii) « hyperspectrale » si l’information est mesurée dans un très 
and nombre de bandes spectrales (par exemple, le capteur AVIRIS Airborne 
isible/Infrared Imaging Spectrometer acquière des informations dans 224 bandes spectrales).  
L’objet étudié détermine l’information spectrale à mesurer. Par exemple, l’occupation du 
l peut être mesurée par des capteurs optiques, la température de surface par des capteurs 
ermiques, et la pente, l’humidité ou la rugosité du milieu par des capteurs radars. Pour 
ractériser un objet, et donc le distinguer des autres, il est parfois nécessaire de mesurer le 
yonnement dans plusieurs longueurs d’ondes. On obtient ainsi un profil (constitué d’une 
mbinaison originale d’intensités variées à des longueurs d’ondes distinctes (Robin, 2002)) 
pelé « signature spectrale » propre à l’objet (figure 2).  
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Figure 2 : Signature spectrale de l’eau, de la végétation et du sol. Source : EOEdu, Petit Guide 
de télédétection, publié par TELSAT (programme belge de recherche en observation de la 
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1.2. La résolution spatiale 
La résolution spatiale (ou la capacité à distinguer deux objets voisins) d’une image est liée 
à la taille des pixels (picture elements) constituant l’image. Pour les images obtenues à partir 
de satellites civils, la taille des pixels peut varier de quelques dizaines de centimètres (pixel de 
61 cm de côté pour les images prises par le satellite Quickbird) à plusieurs kilomètres (pour 
les satellites météorologiques notamment). Plus la résolution spatiale d’une image est fine, 
plus petite est la fauchée (largeur de la zone couverte par l’image). Ainsi une image Quickbird 
aura une fauchée de 16,5 km alors que les images des satellites de la NOAA (National oceanic 
& atmospheric administration) ont une fauchée de 3 000 km. Ainsi un compromis entre 
résolution spatiale et fauchée devra être trouvé en fonction de l’objet et de l’échelle d’étude. 
 
1.3. La résolution temporelle 
La résolution temporelle (ou répétitivité ou cycle orbital) correspond à la fréquence avec 
laquelle un satellite va pouvoir acquérir la même scène. Les résolutions spatiale et temporelle 
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sont inversement liées : une résolution temporelle fine (répétitivité importante) ne pourra être 
obtenue que pour des images à basse résolution spatiale, et inversement. Par exemple, le 
satellite Quickbird a une résolution temporelle de 20 jours alors que les satellites de la NOAA 
revisitent chaque scène 2 fois par jour. Ainsi, selon les objectifs visés, il faudra trouver le 
meilleur compromis entre résolutions spatiale et temporelle. 
 
2. Environnement  
 
L’environnement peut être caractérisé à partir d’une image soit i) en utilisant directement 
l’information sur la luminance (quantité d’énergie reçue par le capteur), soit ii) en quantifiant 
certaines caractéristiques environnementales au travers de grandeurs physiques, d’indices ou 
d’indicateurs ou iii) en réalisant une classification afin d’identifier des types d’occupation du 
sol (Curran et al., 2000). 
 
2.1. Utilisation directe de la luminance  
L’utilisation de la luminance est directe (et donc rapide) et évite d’appliquer une vision 
anthropocentrique des éléments du paysage (Foltête et al., 2000). Néanmoins, les résultats 
sont plus difficiles à interpréter car la maladie (ou le vecteur) est directement mise en 
correspondance avec une valeur (ou un ensemble de valeurs) de radiométrie dans une certaine 
gamme du spectre électromagnétique.  
 
2.2. Utilisation de grandeurs physiques, d’indices et d’indicateurs 
Il existe des modèles permettant de relier des valeurs radiométriques, mesurées par les 
capteurs dans les longueurs d’ondes de l’infrarouge thermique, avec des grandeurs physiques 
telles que les températures de surface de la mer (SST : sea surface temperature) ou de la terre 
(LST : land surface temperature).  
De nombreux indices (nombre issu du rapport entre deux grandeurs mesurables) et 
indicateurs (variable mesurant ou appréciant un état ou une évolution et  fournissant des 
renseignements sur d’autres variables plus difficiles d’accès) ont été développés pour 
quantifier certains éléments de l’environnement. Ils permettent par exemple d’estimer la 
biomasse ou la turbidité de l’eau.  
Un des indices les plus fréquemment utilisés en épidémiologie est le NDVI*, indice de 
végétation à différence normalisée (Tucker, 1979). Cet indice est défini comme le quotient 
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(PIR – R)/(PIR + R) où PIR et R sont les réflectances de l’énergie solaire mesurées dans le 
proche infrarouge et dans le rouge. Les indices de végétation (tels que le NDVI) permettent de 
différencier très nettement les sols nus de la végétation puisque ces catégories d’occupation 
du sol réfléchissent cette énergie de manière très différente et ont donc des réponses spectrales 
très contrastées dans ces longueurs d’ondes (Hay, 2000 ; Jackson & Huete, 1991). En révélant 
l’activité chlorophyllienne de la végétation, le NDVI permet également de distinguer la 
végétation dense, saine et active (ayant une photosynthèse importante), de la végétation 
sénescente ou malade (Hay, 2000). Dans certaines conditions, il peut aussi constituer un 
indicateur de biomasse végétale (Tucker et al., 1983), de pluviométrie (Rogers & Randolph, 
1991) et peut être corrélé à l’évapotranspiration (Cihlar et al., 1991) ou à l’humidité du sol 
(Farrar et al., 1994). Il a été associé à de nombreuses maladies ou vecteurs, notamment à 
différentes espèces de glossines (Hendrickx et al., 1999 ; Rogers & Randolph, 1991, 1993 ; 
Rogers et al., 1996) et de tiques (Eisen et al., 2006 ; Estrada-Pena, 1999 ; Ogden et al., 2006 ; 
Randolph, 2000 ; Rogers & Randolph, 1993), au paludisme (Brooker et al., 2006 ; Hay et al., 
1998b), à la fièvre de la vallée du Rift (Anyamba et al., 2001 ; Linthicum et al., 1987 ; 
Linthicum et al., 1999), à l’infection des rongeurs par le Hantavirus (Boone et al., 2000), à la 
schistosomiase urinaire (Brooker et al., 2001) et intestinale (Bavia et al., 2001), ou encore à la 
fièvre catarrhale ovine (Baylis et al., 1998 ; Baylis & Rawlings, 1998 ; Baylis et al., 1999 ; 
Baylis et al., 2001 ; Purse et al., 2004 ; Tatem et al., 2003). 
Le CCD (Cold Cloud Duration) est un indicateur également utilisé en épidémiologie et lié 
à la pluviométrie. Il est obtenu en analysant la durée de présence et la température des 
nuages : il correspond à la durée pendant laquelle un pixel est couvert par des nuages dont la 
température de la surface supérieure est en dessous d’un seuil mesuré dans l’infrarouge 
thermique.  
Il existe de nombreux autres indices et indicateurs de température, de végétation ou 
d’humidité utilisés en épidémiologie (Goetz et al., 2000 ; Hay, 2000) ; d’autres exemples sont 
présentés dans le chapitre 4 (paragraphe 2.2.2.2). De plus, selon les modalités de mesure (pas 
de temps) et les statistiques (critères de position ou de dispersion) appliquées à ces 
indicateurs, de nouveaux indicateurs peuvent être construits. Par exemple, en réalisant une 
transformée de Fourier sur une série temporelle d’images, on peut construire des indicateurs 
temporels relatifs aux phases et amplitudes des cycles annuels, bi- ou tri- annuels de certains 
indicateurs (Rogers & Randolph, 2003). Cette méthode a notamment été appliquée pour 
prédire la distribution des vecteurs des trypanosomoses (Rogers et al., 1996), du paludisme 
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(Hay et al., 1998b ; Rogers et al., 2002) et de la fièvre catarrhale ovine (Baylis et al., 2001 ; 
Purse et al., 2004 ; Roger et al., 2003 ; Roger, 2002 ; Tatem et al., 2003). 
 
2.3. Identification de l’occupation du sol par classification des images 
L’environnement peut aussi être caractérisé qualitativement en réalisant une carte 
d’occupation du sol à partir d’images satellitaires ou de photographies aériennes. Cette 
démarche est fondamentale en épidémiologie mais aussi dans de nombreux autres domaines 
d’application (agronomie, foresterie, urbanisme…) car elle permet de passer d’informations 
sur la luminance à des classes d’occupation du sol plus simples à conceptualiser. Dans son 
article de revue sur l’apport de la télédétection en santé, Beck et al. (2000) présentent de 
nombreux exemples de types d’occupation du sol (tels que les cultures, la forêt ou les surfaces 
en eau) pouvant être reliés à l’épidémiologie de maladies humaines.  
Pour cartographier l’occupation du sol, différentes méthodes de classification peuvent être 
utilisées. Toutes les méthodes reposent sur un processus permettant de regrouper au sein de 
mêmes classes les pixels qui possèdent des caractéristiques semblables.  
 
2.3.1. Interprétation visuelle versus analyse numérique 
On peut tout d’abord distinguer l’interprétation visuelle des méthodes d’analyse 
numérique. L’interprétation visuelle nécessite une connaissance d’expert de la zone à 
cartographier. Même si l’exactitude des résultats peut être élevée, la méthode reste subjective, 
difficile à mettre en œuvre lorsqu’il y a beaucoup de données à traiter (un nombre important 
d’images par exemple), et ne permet pas d’assurer la standardisation dans le temps et dans 
l’espace (Curran et al., 2000). L’analyse numérique est plus objective et permet de mieux 
utiliser toutes les données disponibles : l’ensemble des canaux de l’image ainsi que les autres 
sources éventuellement disponibles (relatives au relief ou à la pédologie par exemple). C’est 
pourquoi l’analyse numérique est plus fréquemment mise en œuvre.  
 
2.3.2. Classifications  numériques : méthodes non supervisées ou supervisées 
Parmi les méthodes de classification numérique, on différencie classiquement les 
classifications non supervisées, automatiques et ne nécessitant aucune connaissance a priori 
du terrain, et les classifications supervisées pour lesquelles l’utilisateur doit définir le nombre 
et la nature des classes qu’il souhaite obtenir et fournir des échantillons d’apprentissage (ou 
de référence).  
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2.3.2.1. Classifications non supervisées 
Bien qu’il existe plusieurs types de classifications non supervisées, les algorithmes sur 
lesquelles elles se fondent sur le même principe : les pixels ayant des propriétés spectrales 
similaires sont agrégés pour former des classes. Le principal inconvénient de cette approche 
est la nécessité pour l’utilisateur de légender les classes après classification, lesquelles n’ont 
pas toujours de signification biologique. Néanmoins, ces méthodes peuvent être très rapides et 
utiles si l’élément recherché apparaît dans les groupes proposés (Girard & Girard, 1999). 
Elles peuvent notamment être utilisées en première étape d’une classification si l’on veut 
distinguer des éléments très différents tels que la mer de la terre.  
 
2.3.2.2. Classifications supervisées 
Les classifications supervisées sont généralement plus longues à réaliser car elles 
nécessitent un recueil préalable d’informations sur les échantillons d’apprentissage. Ces 
derniers servent de référence pour caractériser chaque classe ; le reste de l’image étant ensuite 
classé par analogie avec ces classes de référence. Ces méthodes peuvent être décomposées en 
trois étapes (Curran et al., 2000).  
La première étape consiste à définir les classes d’occupation du sol que l’on souhaite 
cartographier et à relever sur le terrain des parcelles d’apprentissage pour chacune des classes. 
Au sein d’une classe, les parcelles doivent être les plus homogènes possibles. Chaque classe 
va ainsi être caractérisée par un ensemble de propriétés définies par les parcelles 
d’apprentissage. Ces propriétés sont le plus souvent relatives aux caractéristiques spectrales 
des parcelles, mais d’autres propriétés, comme la texture (distribution spatiale des niveaux de 
gris pouvant décrire des motifs répétés dans l’image tels que l’alternance de rangs de vignes 
ou l’aspect cotonneux de la canopée d’une forêt de feuillus), le contexte ou des informations 
auxiliaires (par exemple le relief), peuvent également être prises en compte. L’utilisation de 
données auxiliaires peut se révéler très utile et permet parfois de réduire le nombre de 
parcelles d’apprentissage nécessaire (Foody & Mathur, 2004).  
Lors de la deuxième étape, un algorithme de classification permet de classer les autres 
pixels de l’image dans la classe à laquelle ils ressemblent le plus en fonction de leurs 
propriétés. Il existe plusieurs types de classifications selon l’algorithme utilisé. Les types les 
plus fréquents sont les classifications i) de type métrique par distance minimale aux centres 
des classes (le pixel est classé dans la classe dont il est le plus proche en terme de distance 
aux centres des classes de référence), ii) de type arithmétique par hypercube (en définissant 
des bornes ou des seuils pour définir les classes) et iii) de type statistique par maximum de 
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vraisemblance (pour chaque pixel est calculée la probabilité d’appartenance aux différentes 
classes ; si la probabilité maximale d’appartenance dépasse un seuil défini par l’utilisateur, le 
pixel sera classé dans la classe correspondante, sinon il ne sera pas classé). La méthode de 
classification par maximum de vraisemblance permet de minimiser les risques d’erreur en 
utilisant au mieux les probabilités d’appartenance (Girard & Girard, 1999). Beaucoup de 
travaux portent sur ces algorithmes de classification, notamment sur l’apport de la logique 
floue, qui permet d’estimer l’appartenance d’un pixel à une classe non plus de façon 
booléenne mais en attribuant une valeur comprise entre 0 et 1 en fonction d’une règle 
d’appartenance. Cette règle d’appartenance décrit la relation entre l’attribut permettant de 
classer le pixel dans une classe et l’appartenance de ce pixel à cette classe. Elle peut prendre 
différentes formes, par exemple une relation sous forme de singleton, de seuil ou de courbe 
linéaire, gaussienne, en V, ou en S. De nouvelles approches comme les réseaux neuronaux 
sont actuellement développées et devraient prochainement être implémentées dans les 
logiciels classiques de traitement d’image. Quels que soient la méthode ou l’algorithme 
choisis, le résultat de la deuxième étape de la classification est une carte d’occupation du sol.  
La dernière étape consiste à évaluer la précision de la classification à partir d’un nouveau 
jeu de parcelles de référence, les parcelles de validation, qui n’ont pas servi à réaliser la 
classification. Une matrice de confusion est construite afin de comparer, pour les parcelles de 
validation, la classe prédite par l’algorithme à la classe réelle observée sur le terrain (Curran 
et al., 2000). Si la classification comporte trop de confusions, l’ensemble de la procédure est 
de nouveau mis en œuvre afin de l’améliorer.  
Classiquement, les éléments classés sont les pixels (classification pixel à pixel ou CPP). 
Récemment, des méthodes de classification orientées objet (COO) ont été mises au point. 
Elles font appel à une première phase de segmentation de l’image en objets, puis les trois 
étapes de classification décrites ci-dessus (ou d’autres méthodes de classification) peuvent 
être appliquées non plus aux pixels mais aux objets segmentés. Les algorithmes de 
segmentation délimitent les objets en fonction de leur homogénéité. Le logiciel eCoginition® 
par exemple va agréger de proche en proche les pixels voisins jusqu’à ce qu’un seuil 
d’hétérogénéité soit franchi. À ce moment le processus s’interrompt et l’objet est délimité. Un 
des intérêts de ces approches est que les objets peuvent être décrits avec un plus vaste choix 
d’attributs que les pixels (Benz et al., 2004). Il est en effet possible d’intégrer dans les COO 
des informations sur la forme et la taille des objets ainsi qu’un nombre plus important que 
dans les CCP de variables relatives aux propriétés spectrales (moyenne ou écart-type de la 
luminance au sein d’un objet par exemple), texturales et topologiques (sur les objets voisins).  
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2.4. Caractérisation du paysage à partir de l’occupation du sol 
Parmi les études cherchant à établir un lien entre occupation du sol et données 
épidémiologiques, les indicateurs environnementaux les plus fréquemment utilisés sont 
relatifs i) au type d’occupation du sol majoritaire ou correspondant à l’habitat connu d’un des 
acteurs du cycle épidémiologique (Boone et al., 2000 ; Bouyer et al., 2006 ; Eisen et al., 
2006 ; Guerra et al., 2002 ; Jacob et al., 2006 ; Keating et al., 2004 ; Rizzoli et al., 2002 ; 
Sithiprasasna et al., 2005), ou encore ii) au pourcentage de surface couvert par ce type 
d’occupation du sol dans un voisinage donné (voisinage d’un cas malade ou d’un site de 
capture d’un vecteur ou d’un hôte intermédiaire) (Craig et al., 2000 ; Hakre et al., 2004 ; King 
et al., 2004 ; Kitron et al., 1996 ; Leblond et al., 2007 ; Linard et al., 2007 ; Minakawa et al., 
2005 ; Munga et al., 2006 ; Pleydell et al., 2004 ; Richards et al., 2006 ; Wood et al., 1992). 
En effet, ces deux variables, présence ou pourcentage de surface couverte par un type 
d’occupation du sol donné, sont facilement extraites avec les outils proposés dans les SIG (par 
exemple grâce à l’outil Spatial Analyst® sous ArcView®). Il existe pourtant une variété 
d’autres indicateurs pouvant caractériser l’occupation du sol. Ces indicateurs ont été 
développés et sont largement utilisés en écologie du paysage mais restent, à quelques 
exceptions près (Allan et al., 2003 ; Estrada-Pena, 2002 ; Graham et al., 2004b ; Jackson et 
al., 2006 ; McKenzie et al., 2002), rarement utilisés en épidémiologie (Ostfeld et al., 2005).  
L’écologie du paysage, discipline reliant l’écologie et la géographie (Burel & Baudry, 
1999), étudie les interactions entre les structures spatiales et les processus écologiques 
(Turner, 2005). Cette approche s’est développée dans plusieurs domaines tels que 
l’agronomie, l’anthropologie, l’aménagement du territoire ou la biologie de la conservation 
(Burel & Baudry, 1999). Un de ces objets d’étude est la quantification des effets de la 
composition et de la structure des paysages sur l’habitat (Turner, 2005). Cet objet a été 
largement étudié dans le domaine de la conservation de la faune sauvage (Constible et al., 
2006 ; Luoto et al., 2002 ; Rogers et al., 2006 ; Schadt et al., 2002), notamment chez les 
oiseaux (Fearer & Stauffer, 2003 ; Hazler et al., 2006 ; Jacquin et al., 2005 ; Magness et al., 
2006 ; Mörtberg & Karlström, 2005 ; Rodewald & Vitz, 2005). 
Le terme « paysage » a de très nombreuses définitions (Burel & Baudry, 1999 ; Gulinck et 
al., 2000 ; Laffly, 2005 ; Turner, 1989) selon les disciplines qui y font référence, la définition 
la plus simple étant sans doute celle de Turner (1989) : « secteur spatialement hétérogène ». 
Ce terme sera utilisé ici uniquement dans une approche issue de l’écologie du paysage, c’est-
à-dire qu’il sera essentiellement fait référence aux « indices (ou indicateurs) paysagers » (tels 
que la fragmentation par exemple). Dans une telle approche, une carte d’occupation du sol est 
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conceptualisée comme une mosaïque d’entités (ou de « patchs ») d’occupation du sol (Kitron, 
1998), une entité étant un polygone homogène d’un type donné d’occupation du sol. Les 
indices (ou indicateurs) paysagers (landscape metrics) développés en écologie du paysage 
quantifient la composition (abondance et variété des entités) et la structure spatiale (par 
exemple la fragmentation ou la connectivité) de cette mosaïque. Il existe un nombre infini 
d’indices et d’indicateurs paysagers, chaque utilisateur pouvant en définir de nouveaux plus 
pertinents en fonction de son objet d’étude. Des exemples d’indicateurs sont définis dans le 
chapitre 5. 
 
Il existe ainsi de multiples approches pour caractériser l’environnement : de façon directe 
via la luminance, ou de façon indirecte par des grandeurs physiques, des indices ou des 
indicateurs, ou encore, après classification, par des cartes d’occupation du sol et des indices 
ou indicateurs paysagers. 
 
3. Maladie et vecteur  
 
3.1. Lien entre environnement et maladie 
Comme souligné précédemment, la géomatique ne peut s’appliquer à l’épidémiologie que 
si l’environnement a une influence sur la maladie étudiée. Ce lien entre environnement et 
maladie est beaucoup moins bien décrit du point de vue du processus physique impliqué que 
celui entre image et environnement (Curran et al., 2000). Dans le cas d’une maladie 
vectorielle, l’environnement peut exercer des influences à plusieurs niveaux : i) sur la biologie 
des hôtes, ii) sur celle des vecteurs et iii) sur celle du pathogène ainsi que iv) sur les 
interdépendances entre ces trois populations. L’effet sur les seuls vecteurs est lui-même très 
complexe, intégrant des effets sur l’habitat (présence, abondance, disponibilité des gîtes 
larvaires ou de repos) et sur le cycle de développement (durée du développement larvaire, 
survie des stades, fréquence de piqûre, dispersion). L’environnement a donc une forte 
influence sur la dynamique des populations de vecteurs. Étant donné la force de ce lien, on 
peut choisir de mettre en relation les données environnementales décrites à partir de l’image 
avec des données spatialisées concernant le vecteur. On peut aussi choisir d’utiliser des 
données spatialisées concernant la maladie même si, par essence, ce lien est moins direct que 
celui entre vecteur et environnement (Curran et al., 2000). Travailler sur la maladie offre deux 
avantages : i) les données sur la maladie sont souvent plus faciles à recueillir que celles sur les 
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vecteurs et ii) elles intègrent les facteurs liés à l’exposition des hôtes (Jackson et al., 2006 ; 
Linard et al., 2007). Si les deux approches ne sont pas exclusives, elles sont rarement mises 
en œuvre en parallèle par la même équipe pour étudier à la fois la maladie et les vecteurs. 
 
3.2. Données épidémiologiques sur la maladie et les vecteurs 
Dans une approche fondée sur la maladie, les données utilisées peuvent être le nombre de 
cas ou, de préférence, l’incidence* ou la prévalence*, qui ont l’avantage de tenir compte de la 
taille de la population totale et de l’hétérogénéité de sa distribution spatiale. Concernant les 
vecteurs, les données peuvent être analysées en termes de présence/absence ou d’abondance. 
Comme dans toute étude épidémiologique, la qualité de l’échantillonnage est fondamentale et 
le plan d’échantillonnage devra être adapté aux objectifs de l’étude (Toma et al., 2001). 
Lorsqu’il n’est pas possible de recueillir des données exhaustives, l’étude devra s’attacher à 
être la plus représentative possible de la population étudiée. Comme toujours, le nombre 
d’observations déterminera la puissance de l’étude (sa capacité à mettre en évidence un lien 
statistique) et les marges d’erreur associées aux résultats.  
 
3.3. Localisation des données épidémiologiques 
La localisation des données épidémiologique est l’un des points critiques du recueil des 
données. Il est généralement très difficile de connaître précisément le lieu d’exposition à 
cause, entre autres, de la mobilité des individus. Cette difficulté est d’autant plus marquée que 
l’échelle d’étude est fine. Ainsi, il est souvent nécessaire de poser l’hypothèse que les 
individus sont d’autant plus exposés qu’ils vivent à proximité d’un environnement à risque.  
Les données épidémiologiques peuvent être recueillies de manière ponctuelle ou 
surfacique. L’entité ponctuelle la plus souvent choisie est le domicile (cas humain), l’élevage 
(cas animal) ou le lieu de capture (animal sauvage ou vecteur). Lors du recueil de données 
ponctuelles, l’étape de localisation des cas est souvent effectuée par GPS (global positioning 
system ou système de positionnement mondial) et peut s’avérer très coûteuse en temps. Pour 
des données surfaciques (définies pour un polygone), la localisation des hôtes est souvent 
définie selon des limites administratives, même si un zonage écologique est préférable. Grâce 
aux SIG, il est néanmoins possible de définir de nouvelles zones : par exemple Jackson (2006) 
définit des secteurs délimités par les routes car ces dernières peuvent constituer des barrières 
partielles pour les cervidés, hôtes de la maladie de Lyme.  
Les données environnementales sont le plus souvent disponibles sous forme de surfaces, 
le pixel de l’image déterminant la taille de la plus petite surface pour laquelle l’information 
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pourra être disponible. La correspondance entre l’échelle de recueil des données 
épidémiologiques et l’échelle de caractérisation de l’environnement reste souvent délicate à 
gérer. De plus, comme indiqué dans la partie 1.3, un compromis entre résolutions spatiale et 
temporelle doit être établi. Ce compromis dépend essentiellement de l’objectif de l’étude, 
comme l’illustrent les exemples présentés dans la partie 4.2 de ce chapitre. 
 
3.4. Modélisation du lien entre environnement et maladie/vecteur 
Les données environnementales et épidémiologiques (concernant la maladie ou le vecteur) 
peuvent être mises en correspondance dans un SIG grâce à leurs attributs spatiaux. Pour lier 
ces données, deux types de modèles peuvent être utilisés : les modèles mécanistes et les 
modèles statistiques.  
 
3.4.1. Les modèles mécanistes 
Les modèles mécanistes, aussi appelés biologiques, supposent une connaissance a priori 
des lois déterminant le phénomène étudié, par exemple ici entre environnement et 
transmission d’une maladie. D’abord, ces liens sont transcrits sous forme d’équations 
mathématiques. Ensuite, des données expérimentales ou des observations de terrain peuvent 
être utilisées pour estimer certains paramètres du modèle ou pour tester la validité des lois 
établies. Enfin, ces modèles peuvent servir à quantifier l’effet de la variation de certains 
facteurs ou de mesures de contrôles sur le niveau de transmission. En épidémiologie, les 
modèles en compartiments sont très fréquemment utilisés. La population est scindée en 
différents groupes en fonction de leur statut sanitaire. Par exemple, les modèles SEIR 
répartissent les individus en quatre groupes : sensibles (S), en incubation (E), infectieux (I) et 
résistants (R). L’évolution au cours du temps du nombre d’individu dans chaque 
compartiment est définie par les paramètres de transition (temps de séjour dans chaque 
compartiment et coefficient de transmission du groupe infectieux). Classiquement, dans ces 
modèles, on quantifie le taux de transmission en utilisant le taux de reproduction de base, noté 
R0, qui correspond au nombre attendu de cas secondaires suite à l’introduction d’un cas 
primaire dans une population vierge (Macdonald, 1952). Ainsi, ce taux R0 permet de 
déterminer si les conditions permettant la survenue d’une épidémie dans une population sont 
réunies (R0 > 1) ou non (R0 < 1) (Diekmann & Heesterbeek, 2000). 
En épidémiologie, les modèles mécanistes spatialisés restent rares (Tran, 2004). En effet, 
ces modèles mécanistes spatialisés exigent d’avoir une connaissance très fine des phénomènes 
étudiés (Rogers & Randolph, 2006), ce qui limite pour l’instant leur utilisation dans le 
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domaine de la télédétection appliquée à l’épidémiologie, le lien entre environnement et 
transmission des maladies n’étant encore que très imparfaitement compris ou quantifié. 
 
3.4.2. Les modèles statistiques 
Lorsque les connaissances biologiques sont incomplètes, les modèles statistiques sont 
préférables (Rogers & Randolph, 2006). Pour identifier les facteurs environnementaux liés à 
la maladie ou au vecteur, de nombreuses méthodes, très diverses, sont disponibles (Guisan & 
Zimmermann, 2000). On peut citer, entre autres, les régressions et modèles linéaires 
généralisés (GLM), les méthodes de classification, les réseaux neuronaux, les techniques 
d’ordination, les approches bayésiennes, les méthodes des enveloppes environnementales 
(Guisan & Zimmermann, 2000) ou les méthodes hybrides, faisant appel à des algorithmes 
génétiques (algorithme GARP : Genetic algorithm for rule-set production) pour généraliser 
des techniques plus classiques telles que les méthodes de modélisation de niche écologique 
(Stockwell & Peters, 1999).  
La régression logistique est très souvent utilisée en épidémiologie et en écologie, 
notamment pour cartographier l’habitat potentiel d’une espèce (Rushton et al., 2004). Cette 
méthode permet d’établir une relation entre une variable (dite « expliquée ») qualitative à 
deux classes et des variables explicatives qualitatives ou quantitatives (Hosmer & Lemeshow, 
2000). Ainsi, ces modèles permettent d’étudier la présence ou l’absence d’une espèce (hôte, 
vectrice ou réservoir) ou encore le statut malade ou sain d’un individu (Bouyer, 1991a, 
1991b). 
Il existe de nombreuses approches pour sélectionner les variables à intégrer dans un 
modèle statistique (ce qui suppose de choisir les variables, leur codage et la façon de tenir 
compte d’éventuelles interactions) (Bouyer et al., 1995) et ensuite pour choisir le « meilleur » 
modèle parmi une série de modèles candidats (Horne & Garton, 2006 ; Stephens et al., 2005). 
Ces approches peuvent êtres automatiques (telles que les procédures pas à pas) ou non, 
purement statistiques ou intégrer d’autres critères (par exemple on peut vouloir « forcer » une 
variable dans un modèle). Le plus souvent, on recherche le meilleur compromis entre 
l’exactitude (adéquation entre la réalité observée et les résultats prédits par le modèle) et la 
parcimonie (nombre minimal de variables dans le modèle décrivant correctement la relation). 
De nombreux indicateurs sont disponibles pour apprécier ces qualités (Rogers, 2006). Selon 
les objectifs de l’étude, d’autres critères peuvent être pris en compte comme la précision du 
modèle (évaluant l’étendue du domaine de variation de chaque variable, due à un manque de 
connaissance ou à une incertitude) ou sa capacité à être généralisé (c’est-à-dire à être appliqué 
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ailleurs ou dans d’autres situations). Enfin, les performances du modèle peuvent être évaluées 
sur le jeu de données qui a servi à sa construction (validation interne) ou sur un nouveau jeu 
de données (validation externe). Une validation systématique des modèles doit être 
encouragée. Une fois le modèle validé, l’inversion de la relation statistique observée permet 
d’obtenir des cartes de risque ou la prédiction de périodes à risque. 
 
4. Exemples d’applications de la géomatique à l’épidémiologie  
 
Une revue des caractéristiques des trois éléments que sont l’image, l’environnement et les 
données épidémiologiques (maladie ou vecteur) et les liens les unissant a été présentée dans 
les parties 1, 2 et 3 de ce chapitre. La présente partie vise à expliquer (4.1) et à illustrer (4.2) 
le déroulement de la démarche menée lorsqu’on applique des outils géomatiques à 
l’épidémiologie. Puis, les principales limites de ces approches sont discutées. Enfin, en 
conclusion, la démarche générale dans laquelle s’inscrit cette thèse est présentée. 
 
4.1. Déroulement de la démarche 
La définition de l’objectif de l’étude constitue naturellement le point de départ de la 
démarche. La question de recherche concernant la maladie ou le vecteur détermine le type et 
l’échelle des données environnementales à acquérir. Ensuite, l’image satellite sera choisie en 
fonction de ces indicateurs environnementaux à étudier. Ainsi, la démarche commence par la 
question épidémiologique, de laquelle découlent les caractéristiques environnementales à 
rechercher, et donc l’image (les images) à utiliser.  
 
4.2. Illustration de la démarche 
Pour illustrer cette démarche, trois exemples ont été choisis pour leurs différences en 
termes de question posée, d’échelle d’étude et d’images utilisées. 
 
4.2.1. Exemple 1 : analyse temporelle des liens entre choléra et climat 
Afin d’étudier le déterminisme climatique des épidémies de choléra, Constantin de Magny 
et al. (2007a) ont mis en relation des séries épidémiologiques de cas de choléra au Ghana 
avec des séries temporelles d'indices climatiques et physiques obtenus par télédétection. Les 
phyto- et zoo-planctons peuvent constituer des réservoirs de Vibrio cholerae, l’agent 
pathogène responsable du choléra. Le climat pouvant influer sur l’abondance et la survie du 
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plancton en mer, des paramètres environnementaux relatifs à la température de l’océan ont été 
ciblés. Ces paramètres devaient en outre être disponibles avec une fréquence temporelle 
élevée. Les images prises avec le capteur AVHRR (permettant d’acquérir des informations 
relatives à la température) embarqué à bord des satellites de la NOAA (permettant une 
acquisition d’images avec une fréquence temporelle élevée) ont donc été choisies. À partir de 
ces images, l’indice d'oscillation australe (SOI : South oscillation index, valeur de la 
différence de pression atmosphérique entre Tahiti et Darwin en Australie),  l’indice de l’océan 
Indien (IOI, différence de pression atmosphérique entre les Seychelles et Darwin), et la 
température de surface de la terre et de la mer ont pu être extraits. Par ailleurs, la pluviométrie 
a été relevée.  
Les résultats montrent qu’il y a une forte cohérence (paramètre proche de la corrélation, 
mais adapté au phénomènes périodiques oscillants) entre l’incidence du choléra et l’IOI, la 
pluviométrie et la température de surface de la terre (Constantin de Magny et al., 2007a). Les 
facteurs climatiques semblent donc être fortement associés à l’incidence du choléra, parfois 
avec une période de latence. Mieux caractériser ces liens permettrait à terme de prédire 
quelles sont les périodes à risque de survenue d’épidémies et de mettre en place des mesures 
de prévention adéquates.  
Dans cet exemple, la périodicité des épidémies de choléra est mise en évidence et peut 
être expliquée par des paramètres climatiques, en zone maritime. Cette étude a été menée à 
l’échelle nationale (Ghana), mais la large résolution spatiale des données satellitaires permet 
également de travailler à une échelle supranationale (plusieurs pays). La même équipe a 
d’ailleurs également révélé la cohérence entre la survenue de cas de choléra et l’IOI et la 
pluviométrie sur une zone incluant cinq pays d’Afrique de l’Ouest la Côte d’Ivoire, le Ghana, 
le Togo, le Bénin et le Nigeria (Constantin de Magny et al., 2007b). 
 
4.2.2. Exemple 2 : prédiction de la répartition spatiale du paludisme dans le monde en 2050 
sous l’effet du changement climatique  
Dans un contexte où le lien entre climat et maladies vectorielles est largement débattu 
(Rogers & Randolph, 2006), Rogers & Randolph (2000) proposent de modéliser la 
distribution future (en 2050) du paludisme à l’échelle mondiale, sous l’effet de différents 
scénarios de changement climatique. La distribution actuelle du paludisme, obtenue auprès de 
l’OMS, est modélisée en fonction de variables climatiques mensuelles relatives à la 
température, à la précipitation et au déficit de pression de vapeur (VPD), obtenues à partir de 
satellites météorologiques à basse résolution spatiale (0,5 °) pour une période de 30 ans. Le 
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modèle ainsi obtenu est appliqué avec des scénarios de changement climatique réalisés par 
UK Hadley Center for Climatic Prediction and Research (s’appuyant eux-mêmes sur les 
scénarios du Groupe d'experts intergouvernemental sur l'évolution du climat, GIEC) pour 
produire des cartes de distribution du paludisme en 2050. Les résultats montrent que la 
distribution du paludisme n’est pas profondément modifiée, même avec le scénario le plus 
pessimiste (prévoyant un changement important du climat), (cf. figure 3 ci dessous) (Rogers 
& Randolph, 2000). Les régions du monde subissant les modifications les plus importantes 
sont celles situées aux limites de l’aire de répartition actuelle de la maladie. 
 
Figure 3 : Régions du monde pour lesquelles Rogers et al. prédisent un changement de la 
distribution du paludisme en 2050 sous l’effet d’un scénario d’important changement 
climatique. (La probabilité de survenue du paludisme diminue de > 0,5 à < 0,5 en rouge ou 
augmente de < 0,5 à > 0,5 en vert. La zone hachurée correspond à la distribution actuelle du 




Dans cet exemple, la distribution mondiale du paludisme est liée à des paramètres 
climatiques, cette fois terrestres, avec pour objectif de décrire son éventuelle modification en 
fonction de scénarios de changement climatique.  
 
4.2.3. Exemple 3 : comprendre et identifier les espaces à risque de trypanosomose animale 
Pour caractériser les espaces à risque de transmission de trypanosomose animale dans la 
zone agro-pastorale de Sidéradougou (Burkina Faso), de La Rocque et al. (2001b, 2001c) 
intègrent dans un SIG des informations relatives aux glossines vectrices et aux hôtes bovins  
D’abord, les biotopes favorables à deux espèces de glossines vectrices sont caractérisés en 
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fonction des paysages de bas-fonds. Pour cela, une image à haute résolution spatiale, acquise 
par le satellite SPOT (Satellite pour l’observation de la Terre) est classée (classification 
supervisée par maximum de vraisemblance) en 13 unités. En intégrant des informations sur 
les structures végétales, hydrologiques, géomorphologiques et anthropiques, 8 unités de 
paysages de bas-fonds sont définies. Les densités des glossines observées au sein de ces 
unités permettent d’identifier celles qui leur sont les plus favorables. En parallèle, les zones 
d’usage (probabilités de présence) de chaque troupeau de la zone d’étude sont modélisée en 
fonction de la taille du troupeaux et de la localisation des parcs de nuits et des points d’eau 
fréquentés. En projetant les zones d’usage de tous les troupeaux sur un maillage géographique 
et en sommant les effectifs, une carte de densité de fréquentation de l’espace par les bovins est 
établie. Les zones à risque de transmission de trypanosomose sont définies comme 
l’intersection de l’espace des glossines et de l’espace des bovins en appliquant la grille de 
décision présentée dans la figure 4. 
 
Figure 4 : Grille de décision pour l’identification des zones à risque de trypanosomose. 
Sources : de La Rocque et al., 2001c, Med Trop, 61 : 365-371 
 
 
Les résultats révèlent que 12 % du réseau hydrographique étudié appartiennent à la classe 
de risque maximale, 6 % à la classe de risque moyen, 13 % à la classe de risque faible et 69 % 
présentent un risque négligeable. Les résultats sont validés en mesurant le taux d’infection des 
glossines et la prévalence* des trypanosomes dans les cheptels dans les différentes catégories 
de zones à risque. La démarche permet donc de cibler les mesures de lutte et de prévention 
dans les points épidémiologiques les plus dangereux (de La Rocque et al., 2001b ; de La 
Rocque et al., 2001c). 
Dans cet exemple, la transmission de la maladie est liée à divers paramètres 
environnementaux terrestres. L’image satellitaire à haute résolution spatiale permet de décrire 
la végétation. En combinant ces informations à d’autres sources d’information (hydrologie, 
géomorphologie et anthropisation du milieu), des unités de paysages de bas-fonds sont 
définies puis reliées aux densités de glossines. Le SIG permet d’identifier l’intersection des 
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zones de présence des vecteurs et des hôtes et ainsi d’identifier et de comprendre les 
variations spatiales du risque de transmission à une échelle fine. 
 
4.2.4. Bilan des illustrations 
Comme l’illustrent ces exemples, le terrain et les problématiques épidémiologiques 
déterminent l’image satellitaire à utiliser. Le choix des variables environnementales est 
d’autant plus aisé que la maladie ou le vecteur sont bien connus. Néanmoins, l’application de 
telles démarches n’est possible que si ces variables environnementales peuvent être mesurées 
par télédétection. Malgré l’augmentation de la résolution spatiale des capteurs, certains objets, 
trop petits ou situés sous le couvert végétal, ne peuvent pas être détectés. D’autres indicateurs, 
indirects, doivent alors être choisis. Enfin, ces exemples illustrent aussi l’éventail important  
des échelles spatiales et temporelles couvertes par de telles approches.  
 
4.3. Principales limites liées à l’application de la géomatique en épidémiologie 
4.3.1. Limites des connaissances sur l’éco-épidémiologie des maladies 
Les connaissances sur l’épidémiologie sont souvent incomplètes, en particulier lors de 
l’émergence d’une maladie dans un nouveau contexte écologique géographique ou temporel. 
En effet, le lien entre la maladie et l’environnement peut être nouveau (cas de l’arrivée d’une 
maladie sur un nouveau territoire) ou s’être modifié (cas de l’augmentation de l’incidence 
dans une zone où la maladie était déjà présente), et il est alors important de le caractériser. 
De telles limites se répercutent sur i) le type de modèle utilisé et ii) l’explication 
écologique qui en découle. Il est rare de disposer de suffisamment de connaissances pour 
établir des modèles mécanistes de l’influence de l’environnement sur les maladies (cf. partie 
3.4 de ce chapitre). Les modèles statistiques sont alors très utiles pour mettre en évidence des 
liens statistiques entre des images satellitaires et la maladie ou son vecteur. Néanmoins, dans 
un tel contexte (manque de connaissances sur l’écologie de la maladie ou du vecteur), ce lien 
reste souvent difficile à expliquer. Or, obtenir une explication biologique du lien statistique 
observé est nécessaire pour mieux comprendre les modalités de transmission de la maladie. 
Cela permet également de savoir si ce lien est susceptible d’exister dans d’autres contextes 
géographiques ou temporels et ainsi apprécier si le modèle pourra être appliqué ailleurs. 





4.3.2. Difficultés liées à l’interdisciplinarité 
Ces approches nécessitent une forte collaboration entre épidémiologistes, entomologistes, 
écologues et géomaticiens. La connaissance la plus approfondie possible de l’écologie et de 
l’épidémiologie de la maladie ou de son vecteur est souhaitable pour définir les indicateurs 
environnementaux pertinents. De même, une bonne connaissance des outils et méthodes 
géomatiques permet d’exploiter le maximum de l’information contenue dans l’image et de ne 
pas se limiter aux indicateurs environnementaux les plus usuels. Les questions scientifiques 
de recherche doivent concerner l’objet épidémiologique mais aussi les concepts, outils et 
méthodes géomatiques et de modélisation. Or, cette phase de recherche sur les indicateurs 
géomatiques et sur les modèles les plus adaptés est rarement effectuée en parallèle. 
L’indispensable dialogue entre les disciplines doit être renforcé. 
 
4.3.3. Complémentarité des différentes approches 
Une échelle spatiale fine exclut une échelle temporelle fine et inversement, les capteurs ne 
permettant pas d’acquérir des images à hautes résolutions spatiale et temporelle (limite 
technologique des capteurs). Néanmoins, très peu d’études explorent des intégrations multi-
échelles. De même, les approches sur la maladie et sur le vecteur sont rarement combinées. 
Une des principales difficultés provient sans doute de la diversité des données, outils et 
méthodes à recueillir et à mettre en œuvre dans les différentes approches. Il est en effet 
difficile de i) recueillir des données spatiales et temporelles (en quantité et qualité suffisante) 
et ii) de maîtriser l’ensemble des techniques. Une autre limite est vraisemblablement imposée 
par les coûts d’acquisition des données épidémiologiques et satellitaires. Réaliser en parallèle 
les approches maladie et vecteur peut pourtant permettre de mieux comprendre le système 
épidémiologique en place et simuler l’impact de mesures de contrôle combinées, comme les 
actions de désinsectisation et/ou de vaccination. 
En conclusion, cette thèse ne prétend pas répondre à toutes les limites techniques et 
surtout méthodologiques passées en revue, mais tente seulement, dans la mesure du possible, 
de les prendre en compte. 
 
4.4. Démarche générale du travail de thèse 
Ce premier chapitre décrit le contexte épidémiologique actuel d’émergence ou de 
réémergence de maladies et il explique comment la géomatique peut contribuer à mieux 
caractériser le lien entre environnement et maladie et quelles en sont ses limites. 
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La démarche générale de la thèse est de développer une approche applicable à une 
maladie émergente pour laquelle le lien entre environnement et épidémiologie reste à 
explorer. Puisque ce lien n’est pas initialement déterminé, une démarche mécaniste ne peut 
pas être privilégiée. Nous proposons d’étudier la distribution spatiale d’une maladie 
émergente en portant une attention particulière à l’échelle d’étude et aux types d’indicateurs 
environnementaux (en intégrant notamment des indicateurs paysagers) de manière à pouvoir 
proposer des hypothèses écologiques pour mieux comprendre d’éventuels liens statistiques 
mis en évidence.  
La fièvre catarrhale ovine, maladie vectorielle animale ayant récemment émergé en 
Europe, constitue un bon modèle pour cette approche car l’installation de son vecteur 
principal, Culicoides imicola, moucheron exotique, dans les écosystèmes du sud de l’Europe 
soulève de nombreuses questions. L’étude est centrée sur la Corse, récemment infectée (2000) 
et seul territoire métropolitain français où la maladie est présente au commencement de la 
thèse. Deux approches, sur la maladie et sur le vecteur, sont mises en parallèle et comparées.  
Le chapitre suivant présente une synthèse sur l’épidémiologie de la fièvre catarrhale ovine 
et son émergence en Corse. Le troisième chapitre, consacré aux Culicoides vecteurs de la 
maladie, précise quelques caractéristiques de leur bio-écologie déterminant leur répartition. 
Le quatrième chapitre présente les modèles existants de répartition de la maladie et de ses 
vecteurs et la complémentarité du travail proposé dans cette thèse. À la fin de ce quatrième 







Dans le contexte épidémiologique actuel d’émergence ou de réémergence des 
maladies impliquant fréquemment des facteurs environnementaux, la géomatique, forte de 
progrès technologiques récents, apparaît comme un outil pertinent pour mieux décrire et 
comprendre le lien entre environnement et maladie, et ainsi prédire les zones et périodes à 
risque. 
L’application de la géomatique à l’épidémiologie repose sur l’établissement de deux 
liens successifs : i) celui entre l’image et l’environnement, ii) puis celui entre 
l’environnement et la maladie ou son vecteur. Ces trois éléments (image, environnement 
et maladie/vecteur) et les liens les unissant sont passés en revue. Il apparaît qu’il existe 
une importante variété de données et de méthodes pour étudier le lien entre 
environnement et épidémiologie. La problématique épidémiologique constitue le point de 
départ de l’approche et définit les indicateurs environnementaux pertinents qui imposent 
le type d’image à acquérir. Trois exemples illustrent le déroulement et la variété des 
applications de la géomatique à l’épidémiologie. Enfin, quelques limites sont précisées. 
La démarche générale proposée dans le cadre de cette thèse consiste à développer une 
approche pour caractériser le lien encore mal connu entre l’environnement et une maladie 
émergente dans un nouveau territoire. Elle prend soin d’adapter l’échelle d’étude et le 
type d’indicateurs environnementaux de manière à proposer des hypothèses écologiques 
pour mieux comprendre la distribution spatiale de la maladie. La maladie modèle choisie 
est la fièvre catarrhale ovine, en raison de son émergence récente en Europe et des 
questions soulevées par l’installation dans de nouveaux écosystèmes de son principal 
vecteur, originaire d’Afrique sub-saharienne. 
Le chapitre suivant est consacré à l’épidémiologie de cette maladie.  
 8 
 Chapitre 2 : 
Épidémiologie de la fièvre catarrhale ovine et émergence en Corse 
 
 
Ce chapitre a pour objectif de présenter une synthèse sur l’épidémiologie de la fièvre 
catarrhale ovine. L’Europe, où la maladie a récemment émergée, est actuellement confrontée 
à une situation complexe et d’une ampleur sans précédant, impliquant notamment plusieurs 
vecteurs et de nombreux sérotypes viraux. Les spécificités de la situation épidémiologique 
rencontrée en Europe, et plus particulièrement en Corse, sont détaillées afin de faire ressortir 
les problématiques soulevées et ainsi situer le contexte du travail de thèse. Enfin, quelques 




1. Épidémiologie de la fièvre catarrhale ovine 
 
1.1. Définition et importance 
La fièvre catarrhale ovine (FCO) ou fièvre catarrhale du mouton (bluetongue) est une 
arbovirose* des ruminants causée par un Orbivirus (Reoviridae) transmis par des moucherons 
femelles du genre Culicoides (Diptera : Ceratopogonidae). Elle affecte principalement les 
ovins et plus rarement les bovins et caprins.  
L’importance de cette maladie tient à sa large répartition géographique, son potentiel de 
diffusion rapide et ses conséquences économiques majeures, ce qui justifie son inscription sur 
la liste des maladies à notifier à l’Organisation mondiale de la santé animale (anciennement 
Office internationale des épizooties, OIE)  (OIE, 2006a). 
 
1.2. Historique 
La FCO aurait été mise en évidence à la fin du XIXe siècle en Afrique du Sud (Erasmus, 
1985 ; Gorman, 1990), suite à l’introduction dans la colonie du Cap de moutons Mérinos 
sensibles à la maladie (Mellor, 2001). Le tableau clinique est pour la première fois décrit dans 
la littérature scientifique au début du XXe siècle (Hutcheon, 1902). En 1943, Du Toit met en 
évidence la transmission vectorielle* de la FCO en infectant des moutons par piqûre de 
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Culicoides imicola (à l’époque appelé C. pallidipennis) gorgés 10 jours auparavant sur des 
moutons virémiques (Du Toit, 1944).  
 
1.3. Agent pathogène 
L’agent pathogène est un virus de la famille des Reoviridae, genre Orbivirus (comme le 
virus de la peste équine, également transmis par les Culicoides). Il existe 24 sérotypes* de 
virus qui ne présentent pas de protection croisée*. La fragmentation du génome en 
10 segments d’ARN pourrait expliquer ce grand nombre de sérotypes (Lefèvre, 2003). En 
affectant notamment les cellules de l’endothélium vasculaire, le virus entraîne des 
hémorragies et des œdèmes.  
 
1.4. Modes de transmission et importance relative 
La transmission est quasi exclusivement vectorielle (Mellor et al., 2000). Néanmoins, le 
virus pouvant être isolé à partir de la semence de taureaux en phase de virémie, l’exportation 
de semence à partir des pays infectés est interdite. De même, l’exportation d’ovules et 
d’embryons depuis les pays infectés est également interdite. D’un point de vue 
épidémiologique, ces modes de transmissions sont négligeables voire inexistants ; seule la 
transmission vectorielle permet la diffusion et le maintien de la maladie. 
 
1.5. Espèces affectées 
Chez les animaux domestiques, la maladie survient le plus souvent chez les ovins, elle est 
rare chez les bovins, caprins et dromadaires (Abu Elzein, 1985). Chez les ruminants sauvages, 
elle est le plus souvent asymptomatique bien que des formes cliniques soient décrites en 
Amérique du Nord4 (Mellor, 2001). Des anticorps ont aussi été identifiés chez les éléphants 
d’Afrique (Formenty et al., 1994) et d’Asie (Bhat et al., 1998) ainsi que chez des carnivores 
(Alexander et al., 1994), sans que le rôle épidémiologique de ces espèces n’ait été déterminé. 
Cette maladie n’affecte pas l’homme.  
 
1.6. Tableau clinique et diagnostic 
Chez les ovins, la phase clinique revêt différentes formes selon les conditions d’élevage, 
les races ovines, le sérotype viral impliqué et, selon certains auteurs, des facteurs 
environnementaux tels que l’exposition au soleil (rayons ultraviolets), qui aggraverait le 
                                                 
4 Des formes cliniques ont été décrites chez le cerf de Virginie (Odocoileus virginianus), le pronghorn ou 
antilope américaine (Antilocapra americana) et le mouflon des Rocheuses (Ovis canadensis) (Mellor, 2001) 
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tableau clinique (Gibbs & Greiner, 1988 ; Mellor, 2001). La forme inapparente est très 
fréquente chez les races rustiques d’Afrique ou d’Amérique du Sud. Les formes cliniques 
varient d’une légère hyperthermie à la mort. Elles surviennent après une incubation moyenne 
de 6 à 8 jours. Les principaux symptômes5 sont une forte hyperthermie, des lésions buccales, 
un œdème de la face, un jetage et un ptyalisme* abondants, une raideur des membres, des 
boiteries, une fonte musculaire importante, des avortements chez les femelles gestantes, ce 
tableau clinique pouvant se compliquer par une pneumonie ou une atteinte digestive 
(Baudoux et al., 2003). La morbidité* peut atteindre 80 % du troupeau. La mortalité survient 
dans les 10 à 12 jours suivant le début de la maladie. Elle est en moyenne de 5 à 10 % mais 
peut atteindre 50 % (Gibbs & Greiner, 1988). La convalescence des animaux est longue et 
ceux-ci ont une valeur économique très réduite (stérilité, retard de croissance, mauvaise 
qualité de la viande…). Erasmus (1975) propose une description détaillée des symptômes 
chez les ovins et caprins (Erasmus, 1975).  
Pour la description des lésions et des éléments de diagnostic différentiel, nous 
recommandons au lecteur de se référer au Vademecum (Baudoux et al., 2003), disponible en 
ligne (http://blue-tongue.cirad.fr/Vademecum/Vademecum%20FCO.pdf) et richement illustré. 
Le diagnostic repose sur des tests sérologiques ou virologiques (OIE, 2004b), les plus utilisés 
étant le cELISA (competitive enzyme-linked immunosorbent assay) et la RT-PCR (reverse 
transcription polymerase chain reaction). L’évaluation du test cELISA a montré qu’il peut 
être utilisé en zone indemne (pour le suivi de troupeaux sentinelles) et en zone infectée, mais 
dans ce cas il doit être répété sur un deuxième échantillon pris 10 à 14 jours après le premier 
(Biteau-Coroller et al., 2006). Enfin, il faut noter que ce test ne permet pas de distinguer les 




                                                 
5 Plus précisément, la forme aiguë comprend une forte hyperthermie pouvant atteindre 42 °C, associée à de 
l’anorexie et de l’abattement durant 4 à 8 jours. Un à deux jours après le début de la fièvre surviennent des 
signes congestifs, œdémateux et hémorragiques tels qu’une stomatite* ulcéro-nécrotique, des œdèmes de la face, 
un ptyalisme* abondant consécutif aux lésions buccales (avec une salivation sanguinolente et nauséabonde), un 
larmoiement et  un jetage séro-muqueux puis muco-purulent (Baudoux et al., 2003). La cyanose de la langue, qui 
a donné son nom anglais à la maladie (bluetongue) est inconstante. Après 2 à 3 jours, des ulcérations buccales 
(gencives, langue, lèvres, museau) apparaissent. À partir du 6e jour, des arthrites et des lésions du bourrelet 
coronaire peuvent entraîner des boiteries prononcées, des myosites* entraînent des raideurs des membres, des 
torticolis, une voussure du dos et une fonte musculaire importante (jusqu’à 40 % du poids). Enfin, des 
malformations congénitales et avortements peuvent survenir chez les brebis gestantes. Une chute de la laine peut 
également se produire (Baudoux et al., 2003). Des complications secondaires graves peuvent s’ajouter à ce 
tableau (atteinte pulmonaire ou digestive). 
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1.7. Traitement, prévention et lutte 
Il n’y a pas de traitement de la FCO. Il est recommandé de mettre les animaux atteints au 
calme, à l’ombre, avec un accès facile à l’eau et aux aliments (FAO, 2005). Compte tenu de la 
transmission vectorielle, la prévention sanitaire est fondée sur l’isolement (voire l’abattage) 
des animaux infectés et malades et la lutte anti-vectorielle. L’utilisation d’insecticides est 
recommandée mais le plus souvent leur effet sur les Culicoides (efficacité immédiate et 
persistance d’activité) n’a pas été évalué. De même, l’effet de l’ivermectine (antiparasitaire et 
anthelminthique de la famille des avermectines) est discuté (Holbrook, 1994 ; Holbrook & 
Mullens, 1994 ; Standfast et al., 1985). Du fait de l’abondance des vecteurs et de la 
méconnaissance de leur biologie, l’éradication des vecteurs est considérée comme impossible 
(Meiswinkel et al., 1994 ; Mellor et al., 2000). Le fait de rentrer les animaux la nuit dans des 
locaux fermés dont les ouvertures sont protégées par des moustiquaires pourrait constituer une 
mesure efficace contre certaines espèces de Culicoides exophiles (Meiswinkel et al., 2000) 
bien qu’elle semble difficile à mettre en œuvre en pratique. Lorsque le gîte larvaire est bien 
connu, des mesures d’assainissement (élimination ou réduction des gîtes) peuvent permettre 
de diminuer l’abondance des Culicoides en zone tempérée (Meiswinkel et al., 1994). 
La prophylaxie médicale (vaccination) est indispensable en zone d’enzootie*, mais est 
compliquée par l’absence de protection croisée entre les différents sérotypes. Il existe deux 
catégories de vaccins : inactivés* ou atténués*. Les vaccins inactivés ne sont pas disponibles 
pour tous les sérotypes. L’utilisation des vaccins atténués reste souvent délicate (le virus 
vaccinal étant vivant) : ils n’ont pas toujours été évalués chez les races européennes plus 
sensibles au virus et, récemment, des cas de transmission vectorielle de virus vaccinal ont été 
mis en évidence à plusieurs reprises en Europe (cf. partie 2.2.2. de ce chapitre). Enfin, la 
vaccination peut avoir des effets secondaires importants, notamment chez les brebis gestantes 
(malformations, avortements…), ce qui réduit les conditions de son utilisation. 
La règlementation sanitaire appliquée en France est disponible sur le site du ministère de 
l’Agriculture et de la Pêche (http://www.agriculture.gouv.fr/spip/actualites_a1051.html)6. 
                                                 
6 La FCO est une « maladie réputée contagieuse » chez les ovins, bovins et caprins (décret du 06/08/1986). 
Suite à une suspicion de FCO, le vétérinaire sanitaire isole les malades, informe les services vétérinaires 
départementaux, met l’exploitation sous surveillance, recense les animaux sensibles, dénombre les animaux 
malades et morts, interdit tout mouvement d’espèce sensible, si possible veille à leur confinement aux heures 
d’activité des vecteurs, et procède à des prélèvements destinés à confirmer l’existence de FCO, au traitement 
insecticide des animaux et des bâtiments, à une enquête épidémiologique et au recensement des lieux 
susceptibles de favoriser l’hébergement du vecteur. Suite à la confirmation d’un foyer de FCO, ces mesures sont 
étendues à toutes les exploitations situées dans un rayon de 20 km (périmètre interdit). La directive 2000/75/CE 
du Conseil du 20 novembre 2000 (publiée dans le Journal officiel des Communautés européennes du 
22/12/2000) définit les mesures à prendre dans les zones de protection (au moins 100 km autour de l’exploitation 
infectée) et de surveillance (au moins 50 km au-delà de la zone de protection). 
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À l’échelle internationale, la protection des pays indemnes est basée sur la désinsectisation 
des moyens de transport et surtout sur l’interdiction des mouvements d’animaux réceptifs (et 
de leur semence) en provenance de zones infectées. 
 
2. Répartition géographique de la FCO 
 
2.1. Du berceau de la maladie à la situation mondiale actuelle 
Le berceau de la FCO est africain (Erasmus, 1985). Bien que le virus de la FCO ne fût 
isolé en dehors du continent africain qu’en 1943 à Chypre, la FCO y aurait été largement 
répandue dès 1924 (Polydorou, 1985 ; Sellers, 1975). La FCO a ensuite été décrite aux États-
Unis en 1948 (désignée alors sous le nom de sore-muzzle), en Israël en 1951, dans la 
péninsule Ibérique en 1956 et dans le sous-continent indien en 1959 (Erasmus, 1985). Le 
virus de la FCO a par la suite été isolé dans de nombreux pays sans association systématique à 
des manifestations cliniques, comme en Australie en 1977, laissant supposer une présence 
plus ancienne du virus (Gibbs & Greiner, 1994). Jusqu’en 1998, sa répartition a classiquement 
été décrite sur tous les continents comme comprise entre les latitudes 35 °S et 40 °N, 
atteignant 50 °N aux États-Unis et en Chine (Mellor, 2001). En Australie, bien que de 
nombreux sérotypes de FCO aient circulé, aucun cas clinique n’a jamais été recensé (Gorman, 
1990 ; Kirkland, 2004). La FCO sévit sous forme enzootique dans de nombreux pays 
d’Afrique, occasionnant des vagues épizootiques régulières au Maghreb. A partir de 1998, 
plusieurs épizooties* de FCO ont atteint l’Europe, provoquant une situation sanitaire sans 
précédent. La carte des statuts sanitaires officiels des pays pour la période 2000-2006 
(figure 5) montre que la FCO est très largement répandue et que la « traditionnelle » limite 
des 40 °N n’est plus valable (OIE, 2001, 2002, 2003, 2004a, 2006c, 2006d). Actuellement, les 
foyers actifs (avec des cas cliniques) déclarés sont situés dans le bassin méditerranéen et dans 
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Figure 5 : Carte de répartition de la FCO dans le monde basée sur les déclarations officielles 




2.2. Circulation de la FCO en Europe depuis 1998  
Depuis 1998, l’Europe a subi des incursions de multiples sérotypes de FCO. En fonction 
de l’origine des sérotypes circulants, trois zones de circulation de la maladie peuvent être 
distinguées en Europe (Mathieu et al., 2007(soumis)) : le Sud-Est touché en 1998, le Sud-
Ouest en 2000, et le Nord en 2006 (figure 6). Dans ces zones, les vecteurs impliqués sont 








Figure 6 : Circulation des différents sérotypes de FCO en Europe depuis 1998. (Source : Cirad, 












































2.2.1. Circulation de la FCO dans le sud-est de l’Europe 
En octobre 1998, le sérotype 9 a atteint quatre îles grecques proches de la côte turque 
(Panagiotatos, 2004). Entre 1999 et 2002, quatre sérotypes (1, 4, 9 et 16) ont circulé dans la 
région, affectant la Grèce et les pays voisins : Turquie, Bulgarie, République de Macédoine, 
Albanie, Serbie, Kosovo, Bosnie-Herzégovine et Croatie (Panagiotatos, 2004). Ces incursions 
semblent provenir de l’Est (notamment de la partie anatolienne de la Turquie, de la Syrie, de 
la Jordanie et d’Israël pour le sérotype 9) (Maan et al., 2004). Au cours de l’hiver 2003-2004, 
des séroconversions liées au sérotype 16 ont été observées à Chypre, et en 2004 des 
séroconversions liées au sérotype 9 en Croatie (OIE, 2004a). Depuis 2002, peu d’informations 
sont disponibles sur les sérotypes circulant dans cette zone.  
 
2.2.2. Circulation de la FCO dans le sud-ouest de l’Europe  
Le sud-ouest européen a été touché en août 2000 avec l’arrivée du sérotype 2 en Sardaigne 
(Italie), provenant vraisemblablement de Tunisie ou d’Algérie. En octobre, la Sicile (Italie), 
l’Italie continentale, la Corse (France), Majorque et Minorque (Espagne) ont également été 
touchés. Entre 2000 et 2006, cette région a subi une série d’épizooties impliquant cinq 
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sérotypes différents (2, 9, 4, 16 et 1 par ordre chronologique), certains circulant 
simultanément dans un même pays (quatre sérotypes en Italie en 2004).  
L’Italie présente la situation la plus complexe. Des foyers y ont été déclarés chaque année, 
et les cinq sérotypes ont circulé. Ce pays est à la jonction de deux zones de circulation de la 
FCO : celle du Sud-Ouest (sérotype 2) et celle du Sud-Est (sérotypes 9 et 16) (Mellor, 2004b). 
L’analyse phylogénétique de souches de sérotype 4 a d’ailleurs montré la circulation en Italie 
de souches provenant à la fois du Sud-Ouest et du Sud-Est de l’Europe (Potgieter et al., 
2005). En outre, la circulation d’une souche vaccinale (vaccin vivant atténué sérotype 2) y a 
été détectée (Ferrari et al., 2005 ; Tamba et al., 2006). Il est possible que la même chose se 
soit produite avec la souche vaccinale de sérotype 16 (utilisée puis retirée du marché en raison 
d’une atténuation insuffisante) (Monaco et al., 2006) ou que cette souche ait subit des 
réassortiments avec des souches virales sauvages (Potgieter et al., 2005).  
La Corse a été touchée en 2000 et 2001 par le sérotype 2, en 2003 par le sérotype 4 et en 
2004 par les sérotypes 4 et 16. Cependant, même si certaines années aucun foyer n’a été 
déclaré, le virus y a circulé chaque année entre 2000 et 2006, comme l’attestent les 
séroconversions des troupeaux sentinelles (cf. partie 2.3. de ce chapitre).  
En Espagne, l’épizootie due au sérotype 2 a été limitée à l’année 2000 et aux îles 
Baléares. Le sérotype 4 a entraîné une nouvelle épizootie en 2003 aux îles Baléares, puis a 
affecté la Péninsule ibérique de 2004 à 2006. Le sérotype 1 a été détecté au sud de l’Espagne 
en juillet 2007 (Defra, 2007) puis au nord, au Pays Basque espagnol puis dans le sud-ouest de 
la France, en novembre. 
 
2.2.3. Circulation de la FCO dans le nord de l’Europe 
En août 2006, alors que les systèmes de surveillance de la FCO sont centrés sur le sud de 
l’Europe, c’est au nord que sont déclarés de nouveaux foyers de FCO. Les Pays-Bas, puis la 
Belgique, l’Allemagne, la France et le Luxembourg ont été touchés (van Rijn & Thiry, 2006). 
Le sérotype 8 a été identifié, mais son origine et son mode d’introduction sont toujours 
inconnus (Thiry et al., 2006). La circulation de ce sérotype a été décrite en Afrique 
subsaharienne, en Amérique du Sud et dans le sous-continent indien (Enserink, 2006a). 
L’analyse génétique a montré qu’il est proche d’une souche isolée en 1982 au Nigeria 
(Enserink, 2006b). Il pourrait donc provenir d’Afrique subsaharienne, et aurait pu circuler 
silencieusement dans d’autres régions du monde ces vingt dernières années. Autre fait 
étonnant, de nombreux bovins sont atteints, sans que l’on sache si cela est lié au sérotype ou à 
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d’autres facteurs (tels que la densité de bovins par exemple). L’épizootie s’est prolongée au 
cours de l’automne et de l’hiver 2006-2007 particulièrement doux. Au 1er Février 2007, 
2 122 exploitations avaient été déclarés infectées (sur critères cliniques ou sérologiques) : 
952 en Allemagne, 695 en Belgique, 460 aux Pays-Bas, 8 au Luxembourg et 7 en France. À 
partir de juillet 2007, une nouvelle et très importante épizootie (près de 49 000 foyers) liée au 
sérotype 8 a frappé ces cinq pays (OIE, 2007), ainsi que le Royaume-Uni, le Danemark, la 
Suisse et la République Tchèque (figure 7). 
 
Figure 7 : Zones règlementées pour la FCO en vigueur en Europe au terme de l’année 2007. 




2.3. Situation de la FCO en Corse depuis 2000 
A la fin de l’année 2003, au moment où cette thèse commençait, la Corse était la seule 
région de France métropolitaine touchée par la FCO (tableau 1). Afin de situer le contexte 




Tableau 1 : Epizooties de FCO en Corse depuis 2000. (Source : Direction générale de 
l'alimentation, Ministère de l'Agriculture et de la Pêche, France (2007) Programme 
d'éradication et de surveillance de la fièvre catarrhale du mouton. Programme année 2006. 









dans les élevages 
infectés  
Nombre d’animaux malades, 
morts et abattus 
Morbidité 
chez les ovins 
2000-2001 2 49 12 074  
(dont 9 905 ovins) 
1 795 malades, dont 
241 morts et 1 554 abattus 
18 % 
2001-2002 2 335 76 459  
(dont 72 641 ovins) 
12 518 malades, dont 
9 828 morts et 285 abattus*** 
17 % 
2002-2003 / 0 0 0 0 % 
2003-2004 4  16 2 799  
(dont 2 188 ovins) 
157 malades, dont 115 morts 
et 10 abattus 
7 % 
2004-2005 4 et 16 40 7 945 631 malades, dont 283 morts 
et 210 abattus 
17 % 
*Elevage où au moins un animal présentait des signes cliniques et dont l’infection a été confirmée par virologie. 
**Animaux présents dans les élevages : ovins, caprins et bovins. ***L’épizootie de 2001 a entraîné la destruction de 
8 % du cheptel ovin corse. 
 
2.3.1. Foyers liés au sérotype 2 en 2000 et 2001 
En Corse, les premiers foyers7 de FCO ont été détectés en octobre 2000 deux semaines 
après la découverte de C. imicola (Delécolle & de La Rocque, 2002). En deux mois, 49 foyers 
liés au sérotype 2 ont été recensés (Gregory et al., 2002). Bien que la majorité des foyers 
(32/49) soient situés dans le département de Corse du Sud (2A), l’ensemble de l’île était 
touché.  
Malgré la vaccination (vaccin vivant atténué monovalent type 2) de 102 000 ovins 
pendant l’hiver 2000-2001, de nouveaux foyers liés au sérotype 2 sont apparus en juillet 2001. 
L’épizootie de 2001 s’est caractérisée par une apparition plus précoce, une extension 
géographique plus importante et surtout un impact beaucoup plus fort. En effet, 335 foyers 
ont alors été recensés (Direction générale de l'alimentation, 2007 ; Gregory et al., 2002), soit 
environ un élevage sur deux (Edderai et al., 2002), pouvant donner l’apparence d’un cuisant 
échec vaccinal. La qualité intrinsèque du vaccin n’est cependant pas en cause (Edderai et al., 
2002 ; Santolini, 2002). Les raisons pouvant être évoquées pour expliquer cette situation 
comprennent, par ordre d’importance décroissante, i) le délai élevé entre la reconstitution du 
vaccin et son injection (entraînant une inactivation du vaccin après quelques heures), ii) les 
difficultés de mise en œuvre de la vaccination (période de gestation des brebis, âge des 
agnelles…) et iii) l’état général des animaux (Edderai et al., 2002). A la suite d’une nouvelle 
campagne de vaccination en 2001 (pratiquée dans de meilleures conditions), aucun foyer n’a 
                                                 
7 En France, la définition d’un foyer repose sur la confirmation virologique d’un cas clinique. 
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été déclaré en 2002. Néanmoins, le sérotype 2 a continué de circuler à bas bruit en 2002, 
comme l’atteste la séroconversion de bovins sentinelles et de veaux de moins d’un an 
(Gregory et al., 2003). En 2003, la circulation de ce sérotype n’a pas été mise en évidence par 
le système de surveillance. 
 
2.3.2. Foyers liés au sérotype 4 en 2003-2004 et au sérotype 16 en 2004  
Entre octobre et décembre 2003, 16 foyers dus au sérotype 4 ont été déclarés en Corse 
(Gerbier et al., 2004). Comme lors de la première année de circulation du sérotype 2, le sud-
ouest de la Corse est la principale zone atteinte (Gerbier et al., 2006). Bien que les campagnes 
de vaccination intègrent cette valence (vaccins vivants atténués type 2 et type 4), 13 foyers 
dus au sérotype 4 sont survenus en 2004. Conjointement à la circulation de ce sérotype, le 
sérotype 16 a fait son apparition. Une vaccination à l’aide d’un vaccin vivant atténué 
monovalent contre le type 16 a été entreprise dans une vingtaine d’élevages, mais, à la suite 
de l’apparition de signes évocateurs de FCO, l’autorisation d’utilisation de ce vaccin a été 
retirée en janvier 2005 (Direction générale de l'alimentation, 2006). Entre le début de 2004 et 
le premier semestre 2005, 40 foyers de FCO, dus au sérotypes 4, 16 et vraisemblablement au 
virus vaccinal type 16, ont été déclarés en Corse (Direction générale de l'alimentation, 2007). 
La vaccination du cheptel au cours de l’hiver 2005-2006 est effectuée avec un nouveau vaccin 
inactivé bivalent types 2 et 4 (Merial©). Au cours de l’été et de l’automne 2006, alors que des 
foyers dus au sérotype 8 ont émergé dans les Ardennes (08) et dans le Nord (59), aucun foyer 
de FCO n’a été déclaré en Corse. Néanmoins, la surveillance sérologique de veaux sentinelles 
a montré que le virus de la FCO (sérotypes 4 et 16) circule toujours dans l’île (Direction 
générale de l'alimentation, 2007), justifiant le maintien de la vaccination au cours de l’hiver 
2006-2007. Les foyers survenus en Corse depuis 2000 sont présentés sur la figure 8. 
 
2.3.3. Diffusion des vecteurs et des sérotypes viraux, et implications en terme de surveillance 
2.3.3.1. Rôle des vents sur la circulation de la FCO  en Sardaigne et en Corse 
L’émergence des sérotypes 2 et 4 de FCO en 2000 et 2003 en Corse a été précédée de 
quelques mois par leur circulation en Sardaigne. En l’absence de mouvements d’animaux 
entre la Corse et la Sardaigne (interdits dès le 30/08/2000), cette chronologie suggère des 
invasions régulières de vecteurs infectés depuis la Sardaigne. Ceci serait compatible avec la 
biologie des Culicoides (cf. chapitre 3). L’analyse des vents permettant aux Culicoides de 
franchir les 12 kilomètres séparant les deux îles conforte cette hypothèse (Gerbier et al., 2007 
(accepted)). Le même scénario pourrait se reproduire en 2007 puisque le sérotype 1 circule en 
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Sardaigne depuis l’automne 2006 et que les animaux en Corse ne sont pas vaccinés contre ce 
sérotype, la législation ne permettant pas de vacciner contre la FCO à titre préventif. Ainsi, 
une introduction de vecteurs infectés pourrait occasionner une nouvelle épizootie en Corse en 
2007. Cela montre que l’échelle d’analyse de la circulation virale doit être supra-nationale, 
d’où la nécessité de coordonner les programmes de surveillance et de lutte contre la FCO 
entre les pays voisins.  
 
2.3.3.2. Rôle des vents dans l’introduction de vecteurs en zone indemne 
Il est probable que les vents en provenance de Corse ait été responsables de l’introduction 
de C. imicola sur le littoral Est du Var (à 180 km des côtes corses) en 2004 (Mathieu et al., 
2007(soumis)). Le réseau de surveillance entomologique mis en place sur le littoral 
continental français montre que cette population est durablement installée8 (Biteau-Coroller, 
2006) mais reste confinée pour le moment aux plaines littorales des golfes de Fréjus et de 
Saint-Tropez. La même situation pourrait s’être produite en Catalogne, indemne de FCO mais 
où C. imicola est présent depuis peu, sans doute introduit par les vents depuis les Baléares 
(Sarto i Monteys & Saiz-Ardanaz, 2003 ; Sarto i Monteys et al., 2004 ; Sarto i Monteys et al., 
2005). La diffusion du vecteur par les vents implique donc de mener une surveillance 
entomologique au-delà des zones où le vecteur est présent, comme cela est fait en France 
(Baldet et al., 2004 ; Baldet et al., 2005) et en Angleterre (Gloster et al., 2007) notamment et 
souligne, si besoin était, l’importance du contrôle de la maladie dans les zones infectées. 
 
2.3.3.3. Implication de la circulation à bas bruit de virus 
À plusieurs reprises, la surveillance sérologique mise en place en Corse a permis de 
détecter la circulation de virus de la FCO à bas bruit avant la survenue de cas cliniques 
(Gerbier et al., 2007 (accepted)). Ainsi, la surveillance active sérologique et/ou virologique 
d’animaux sentinelles a démontré sont efficacité à détecter précocement la circulation virale 
et, en cas d’introduction d’un nouveau sérotype, pour adapter les campagnes de vaccination 




                                                 
8 Bien que le  virus de la FCO ne soit pas présent dans le Var, la présence de populations installées de C. imicola 
augmente le risque de diffusion de la maladie en cas d’introduction du virus.  
 40 
Figure 8 : Foyers de FCO par sérotype et par année en Corse. Source : G. Gerbier et al., 2006, 
Epidemiol et santé anim (49) : 37-44. 
 
  





3. Impact économique de la FCO 
 
L’impact économique de la FCO a fait l’objet de relativement peu d’études (Gibbs & 
Greiner, 1988). Deux aspects sont à considérer : l’impact direct lié à la mortalité, au 
déclassement des carcasses, à la mauvaise qualité de la laine, à la baisse de la production 
laitière et de la fertilité des béliers et aux mesures de contrôle (vaccination, tests diagnostiques 
et visites vétérinaires) et l’impact indirect lié aux restrictions des mouvements d’animaux et à 
l’arrêt des exportations. Bien que difficile à estimer, la part de ces deux types d’impacts peut 
être très différente selon les pays. Globalement, pour les six continents, la FCO pourrait 
représenter 3 milliards de dollars par an de pertes directes et indirectes, avec en particulier un 
frein aux échanges pour les pays exportateurs de ruminants (Mellor, 2001). Cependant, très 
peu de données économiques sont disponibles pour étayer ces estimations ; l’information sur 
l’impact économique de la FCO reste rare et fragmentaire.  
 
3.1. Coûts directs 
Les coûts directs sont très variables selon les situations épidémiologiques. En Australie, 
aux États-Unis et en Amérique du Sud, ils sont faibles car il y a peu ou pas de foyers cliniques 
malgré la circulation de plusieurs sérotypes. Cette faible incidence et l’existence de vaccins 
efficaces expliquent d’ailleurs que peu d’études portant sur la FCO aient été financées aux 
Etats-Unis dans les années suivant la découverte de la maladie dans ce pays (Mulhern, 1985). 
Ailleurs, les coûts directs peuvent être très élevés : lors de l’épizootie de 1956-1960 en 
Espagne et au Portugal, on estime que 180 000 moutons seraient morts durant les seuls 
4 premiers mois (Gorman, 1990). L’épizootie européenne actuelle, la plus importante jamais 
décrite, aurait conduit à la perte de plus de 1,5 millions d’ovins entre 1998 et 2006 (FAO, 
2006). En Europe, ces coûts directs sont vraisemblablement plus importants dans les pays du 
pourtour du bassin méditerranéen que dans les pays du nord de l’Europe.  
 
3.2. Coûts indirects 
Dans de nombreux pays, ce sont les coûts indirects qui sont les plus importants. Ainsi la 
seule interdiction d’exportation des semences de bovins représentait pour les États-Unis dans 
les années 1970 un coût d’environ 24 millions $ par an (Gibbs & Greiner, 1988). On 
comprend ainsi l’intérêt des pays exportateurs de semence à évaluer précisément l’importance 
épidémiologique de la semence et des embryons vis-à-vis de la transmission de FCO (Bowen 
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et al., 1985a ; Bowen et al., 1985b ; Luedke, 1985 ; MacLachlan et al., 1985), face à la 
perspective d’une éventuelle évolution de la législation (MacLachlan et al., 1992 ; Walton, 
2004). À ceci s’ajoutent les coûts à l’interdiction des exportations d’animaux vivants (ovins, 
mais aussi autres hôtes réceptifs au virus). Ainsi Tabachnick estime que la FCO représenterait 
125 millions de dollars de pertes annuelles aux États-Unis.   
 
3.3. Impact économique de la FCO en Corse 
L’impact économique de la FCO en Corse reste difficile à évaluer (Teissier du Cros, 
2003) même si certains acteurs de la filière avancent une perte, pour l’ensemble de la filière 
ovine corse, de plusieurs millions d’euros (Moreau, 2004). La filière a beaucoup souffert des 
épizooties et les coûts directs sont élevés : au total, parmi les plus de 15 000 animaux qui ont 
été malades, plus de 12 000 animaux sont morts ou ont été abattus. La FCO aurait ainsi 
entraîné la disparition d’environ 10 % du cheptel corse, et seule la moitié des animaux perdus 
aurait été remplacés (Conseil Exécutif de Corse, 2006). La perte de lait consécutive à 
l’épizootie de 2001 se serait chiffrée à 100 000 litres et aurait également entraîné un déficit de 
9 000 agneaux. De plus, les coûts de la vaccination et de sa mise en œuvre (> 500 000 € pour 
l’année 2007) et ceux des surveillances clinique et entomologique (> 300 000 € pour l’année 
2007) sont importants (Direction générale de l'alimentation, 2007). Parmi les coûts indirects, 
on peut penser les coûts liés aux restrictions des mouvements d’animaux et à l’arrêt des 
exportations sont modérés puisque les échanges commerciaux de ruminants depuis la Corse 
sont limités (à l’inverse ces coûts sont sans doute très importants en Italie, Espagne, Hollande, 
Belgique et Allemagne). D’autres coûts indirects comme les pertes en termes de potentiel 
génétique au niveau du troupeau et de la race corse (a priori faibles selon l’Union pour la 
promotion de la race corse), ou ceux liés la fragilisation de la filière sont difficiles à estimer. 
Du fait notamment de la spécificité de la filière ovine corse (race corse) et de l’existence de 
produits régionaux spécifiques tels que le « brocciu », fromage bénéficiant d’une appellation 
d’origine contrôlée (Cesari, 2001), les épizooties de FCO ont également eu un impact 
important d’un point de vue culturel et social. 
La démarche proposée au travers de cette thèse et visant à cibler la surveillance aux zones 
les plus à risques et à mieux comprendre les facteurs environnementaux influant sur 








La fièvre catarrhale ovine (FCO) est une arbovirose* des ruminants causée par un 
Orbivirus transmis par des moucherons du genre Culicoides (Diptera : Ceratopogonidae). 
Elle affecte principalement les ovins et plus rarement les bovins et caprins.  
Depuis 1998 l’Europe est confrontée à une situation épidémiologique complexe et 
d’une ampleur sans précédent. Le caractère exceptionnel de cette épizootie est lié : 
- à l’expansion des limites traditionnelles de répartition de la FCO au-delà de 
50 °N ; 
- à l’expansion des limites de répartition de Culicoides imicola, vecteur d’origine 
subsaharienne, capturé pour la première fois notamment en Sardaigne, en Sicile, 
en Italie, en Corse, à Majorque et à Minorque (Mellor, 2004a), dans le Var, en 
Catalogne et au nord de la Péninsule ibérique ; 
- à l’implication de nouveaux vecteurs (notamment en Italie et en Europe de l’Est et 
du Nord) ; 
- au nombre de pays touchés (dont un nombre important touchés pour la première 
fois tels que l’Italie, la France, la Belgique, les Pays-Bas, l’Allemagne, et le 
Luxembourg) ; 
- aux multiples origines des incursions de FCO ; 
- au nombre de sérotypes impliqués (1, 2, 4, 8, 9, 16) ; 
- à la durée des épizooties dans certains pays.  
La Corse a été touchée depuis 2000 par les sérotypes 2, 4 et 16. Malgré une absence 
de foyers déclarés depuis la fin du premier semestre 2005, le virus de la FCO circule 
toujours dans l’île (sérotypes 4 et 16), justifiant le maintien de la surveillance sérologique 
et entomologique en Corse et sur le littoral méditerranéen français. 
Le chapitre suivant sera consacré aux vecteurs de la maladie. 
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 Chapitre 3   
Les Culicoides vecteurs  
 
Après un aperçu sur la situation épidémiologique de la FCO à l’échelle mondiale, ce 
chapitre est consacré aux vecteurs de la maladie. Tout d’abord, l’importance sanitaire des 
Culicoides (pathogènes transmis et espèces vectrices) est exposée. Puis cinq caractéristiques 
de la bio-écologie de C. imicola, fondamentales pour caractériser les zones favorables à son 
installation et à sa multiplication, sont détaillées : cycle, gîtes larvaires, dispersion active et 
passive, préférences trophiques et sensibilité aux paramètres météorologiques (température, 
humidité et vents. Leurs implications sur l’épidémiologie de la FCO sont soulignées. 
 
 
1. Généralités sur les Culicoides 
 
Les Culicoides sont de petits moucherons (de 1 à 3 mm) de la famille des 
Ceratopogonidae9. Le genre Culicoides présente une grande diversité avec 1 254 espèces 
décrites à travers le monde (Beckenbach & Borkent, 2003), parmi lesquelles environ 96 % 
sont hématophages. Les Culicoides sont présents sur tous les continents sauf en Antarctique, 
en Nouvelle-Zélande (Mellor et al., 2000), en Islande (Wilson et al., 2006), à Hawaï et à 
l’extrême sud de l’Amérique du Sud (Meiswinkel et al., 1994). Ils couvrent ainsi des milieux 
divers : de la toundra aux milieux tropicaux, du niveau de la mer à 2 300 m d’altitude (Callot 
et al., 1967). La diversité et la petite taille de ces insectes expliquent, en partie, les difficultés 






                                                 
9 De par les nuisances qu’ils occasionnent, notamment en zone côtière, les Ceratopogonidae sont connus de tous 
sous leurs surnoms populaires: arabie en Camargue, biting midges, no-see-ums, five-O’s (en référence à 5 heures, 
le début de leur période d’activité) et punkies aux États-Unis, brûlots au Canada, yan-yans en Guyane française, 
jejenes en Amérique du Sud,  kuiki en Inde, no-no en Polynésie…  
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2. Importance sanitaire des Culicoides 
 
2.1. Pathogènes transmis par les Culicoides 
Les Culicoides transmettent des virus et des parasites aux hommes et aux animaux. Plus 
de 50 espèces d’arbovirus ont été isolés de représentants du genre Culicoides, la plupart 
appartiennent aux familles des Bunyaviridae, des Reoviridae ou des Rhabdhoviridae. Les 
principaux pathogènes transmis à l’homme sont le virus d’Oropouche et les filaires du genre 
Mansonella (Mullen, 2002). Mais, du fait de la faible pathogénicité de ces agents (Linley et 
al., 1983), l’importance sanitaire des Culicoides s’exprime surtout dans le domaine 
vétérinaire. Les plus importantes maladies animales transmises sont virales. Outre le virus de 
la FCO, les Culicoides transmettent le virus de la peste équine (african horse sickness), de la 
maladie épizootique hémorragique du cerf (epizootic hemorragic disease), de l’encéphalose 
équine, de la maladie d’Akabane, de la fièvre éphémère bovine et ceux du groupe Palyam 
(Meiswinkel et al., 1994 ; Mellor et al., 2000). Les Culicoides sont également responsables de 
la transmission de parasites : des protozoaires sanguins (Eucoccida, Kinetoplastida) 
notamment chez les oiseaux (Linley, 1985 ; Meiswinkel et al., 1994) et des nématodes 
notamment chez les chevaux (onchocercoses du ligament suspenseur du boulet et du ligament 
cervical) (Mullen, 2002). Enfin, les piqûres de Culicoides peuvent constituer des nuisances 
importantes (C. furens aux Antilles, C. impunctatus en Europe du Nord) et entraîner des 
réactions allergiques cutanées (hypersensibilité) chez les ovins, bovins et chevaux (Connan & 
Lloyd, 1988 ; Yeruham et al., 1993) comme les dermatites estivales équines (Hellberg et al., 
2006).  
 
2.2. Espèces de Culicoides vectrices de FCO  
 
2.2.1. Définition d’une espèce vectrice 
La démonstration de l’implication d’une espèce en tant que vecteur d’un pathogène repose 
sur différentes preuves : i) une biologie compatible avec le contact hôte/vecteur (préférences 
trophiques adaptées et présence durant la période de circulation du pathogène), ii) des 
isolements réguliers de l’agent pathogène chez des individus capturés sur le terrain 
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(exposition fréquente en conditions naturelles)10, et iii) une compétence vectorielle* 
compatible avec la transmission (Mitchell, 1995).  
 
2.2.2. Principales espèces de Culicoides vectrices dans le monde 
De nombreuses espèces de Culicoides peuvent être considérées comme des vecteurs 
avérés ou potentiels de FCO. Cependant, à cause de la diversité et de la complexité 
taxonomique des Culicoides et à cause de l’impossibilité d’élever la majorité des espèces, ce 
qui limite les études de compétence vectorielle au laboratoire, la liste exhaustive est difficile à 
dresser.  
En 1988, Gibbs et Greiner proposent une liste de 60 espèces vectrices avérées, suspectées 
ou potentielles. Plus récemment, Meiswinkel et al. (2004) établit une liste de 30 espèces qui 
seraient impliquées à des degrés variables dans la transmission de la FCO, dont 8 seulement 
seraient des vecteurs avérés : C. imicola, C. bolitinos, C. brevitarsis, C. obsoletus, C. scoticus, 
C. pulicaris, C. sonorensis et C. insignis. Néanmoins, les vecteurs de certains foyers n’ont pas 
encore été découverts (en Chine par exemple) et, l’importance épidémiologique des espèces 
suspectées de transmettre le virus de la FCO reste souvent à évaluer (en Europe du Sud-Est et 
en Italie, ainsi qu’en Europe du Nord par exemple).  





                                                
Culicoides imicola et C. bolitinos en Afrique (ces deux espèces appartiennent au 
Complexe Imicola11) ; 
Culicoides sonorensis12 en Amérique du Nord (Tabachnick, 1996, 2004) ;  
Culicoides insignis et C. pusillus en Amérique du Sud et en Amérique centrale (Mellor 
et al., 2000) ; 
Culicoides brevitarsis, C. actoni, C. fulvus, C. wadai en Australie et en Indonésie. 
Melville (2004) considère également C. dumdumi comme un vecteur majeur (Melville, 
2004). 
Pour l’Asie, l’information est fragmentaire : C. fulvus, C. shultzei, C. imicola, 
C. gemellus, C. peregrinus, C. circumscriptus, C. arakawae, et C. actoni pourraient être 
impliqués (Mellor et al., 2000). 
 
10 Pour tester si une espèce est infectée par un virus, un lot de plusieurs individus de cette espèce est testé, après 
avoir sélectionné les femelles pares non gorgées (femelles s’étant déjà nourri au moins une fois mais n’ayant pas 
de repas sanguin frais dans l’appareil digestif). 
11 Ce Complexe comprend au moins dix espèces dont C. imicola sensu stricto. 
12 C. sonorensis est la seule espèce vectrice du Complexe Variipennis. Comme son statut d’espèce ou de sous-
espèce,a été débattu on trouve également l’appellation C. variipennis sonorensis. 
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En Europe, ce sont des vecteurs différents qui seraient impliqués dans les trois zones de 
circulation de la maladie. Dans le Sud-Ouest, notamment en Espagne, Corse et Sardaigne, 
C. imicola est le vecteur principal. En Europe du Sud-Est (Balkans) et dans certaines régions 
d’Italie (Adriatique, régions d’altitude) où C. imicola est absent (Georgiev, 2004 ; Goffredo et 
al., 2004 ; Torina et al., 2004), C. obsoletus sensu stricto, C. scoticus (appartenant tous deux 
au Complexe Obsoletus) et C. pulicaris sont considérés comme des vecteurs probables car le 
virus de FCO a été isolé dans des lots d’individus capturés sur le terrain (Caracappa et al., 
2003 ; De Liberato et al., 2005 ; Mellor & Pitzolis, 1979 ; Savini et al., 2004 ; Savini et al., 
2005) et à cause de leur abondance dans les foyers de transmission (Mellor & Wittmann, 2002 
; Purse et al., 2006 ; Scavia et al., 2004 ; Torina et al., 2004). Dans le nord de l’Europe, où C. 
imicola est également absent, la situation est encore plus confuse. Les récents résultats PCR 
positifs du virus de la FCO dans un lot de C. dewulfi (appartenant au Complexe Obsoletus) 
dans la zone index de Maastricht (OIE, 2006b) et chez C. obsoletus/scoticus13 (De Liberato et 
al., 2005 ; Savini et al., 2005) laissent penser qu’ils pourraient être vecteurs, mais d’autres 
espèces pourraient également être impliquées. En effet, une multiplication virale a été 
observée chez C. nubeculosus et C. impunctatus après un repas infecté sur membrane 
(C. nubeculosus s’infecte aussi après un repas sur mouton virémique), et C. nubeculosus peut 
également transmettre le virus in vitro (repas sur membrane) 8 jours (à 25 °C) après un repas 
infectant (Jennings & Mellor, 1988). Il reste toutefois indispensable de clarifier le rôle de ces 
vecteurs potentiels afin d’une part d’identifier les vecteurs principaux et d’autre part de 
quantifier l’importance des vecteurs secondaires. Ainsi, même dans les régions où C. imicola 
est présent, d’autres espèces secondaires sont vraisemblablement impliquées14. 
 
2.2.3. Absence de transmission verticale 
Il n’a jamais été observé de transmission verticale* de virus chez les Culicoides (Mellor & 
Boorman, 1995). Si certaines séquences de génome du virus de la FCO ont été détectées chez 
des larves ou nymphes de C. sonorensis, le virus en lui-même n’a pas été isolé (White et al., 
2005). Cette absence de transmission verticale a de fortes implications sur l’épidémiologie 
des maladies transmises notamment pour le maintien du virus d’une année sur l’autre dans 
l’écosystème (cf. partie 3.5.1. de ce chapitre). 
 
                                                 
13 Il n’est pas possible de différencier morphologiquement les femelles de C. obsoletus de celles de C. scoticus. 
14 En Corse par exemple, dans une zone d’altitude élevée proche de Quenza, la séroconversion de caprins a été 
mise en évidence en l’absence de C. imicola. 
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3. Bio-écologie de C. imicola  
 
Présente en Afrique, au Moyen-Orient, en Asie, et au sud de l’Europe, C. imicola 
(anciennement dénommée C. pallidipennis) est une des espèces de Culicoides les plus 
largement répandues à travers le monde (Mellor & Hamblin, 2004). Paradoxalement à cette 
large distribution, la connaissance de la bio-écologie de cette espèce reste très limitée : en 
effet, l’impossibilité de l’élever en conditions de laboratoire et sa petite taille sont un frein à la 
détermination de nombreux paramètres de son cycle : fertilité, reproduction, localisation des 
gîtes larvaires et de repos, habitat… Néanmoins, C. imicola étant le vecteur principal de FCO 
en Corse, nous nous attacherons à détailler l’état des connaissances sur les éléments les plus 
importants de sa bio-écologie afin de mieux comprendre l’épidémiologie et la répartition de la 
FCO : le cycle, les gîtes larvaires, la dispersion, les préférences trophiques et la sensibilité aux 
paramètres météorologiques. Dans la mesure du possible, nous ferons référence à des études 
portant spécifiquement sur C. imicola, et lorsque les données sont manquantes à d’autres 
espèces vectrices de FCO (C. sonorensis, C. brevitarsis…) mieux connues (Kettle, 1977). 
 
3.1. Cycle des Culicoides 
Comme celui des autres Culicoides, le cycle de C. imicola comprend plusieurs stades de 
développement : œuf, 4 stades larvaires, nymphe et adulte. Les gîtes larvaires des Culicoides 
sont extrêmement variables selon les espèces : ruisseaux, végétation, sable, marécages, trous 
d’arbre, fumier, fruits pourris… (Mellor et al., 2000). Ceux de C. imicola font l’objet de la 
partie 3.2. de ce chapitre. Tous les stades sont sensibles aux conditions de température et 
d’humidité, leur durée dépendant des facteurs abiotiques et de la nourriture disponible et 
variant selon les espèces. En général, la ponte a lieu 2 jours après le repas de la femelle, et 
l’éclosion des œufs 3 à 5 jours après la ponte (Delécolle & Schaffner, 2003). La vie larvaire 
dure de 5 jours à plusieurs semaines, et dans les pays tempérés, une diapause* hivernale et 
une hibernation estivale sont possibles. Le stade pupal est généralement bref (2 à 3 jours) 
mais peut durer plusieurs semaines chez certaines espèces. Les adultes survivraient en 
moyenne 10 à 20 jours, mais certains pourraient survivre jusqu’à 90 jours. Généralement, en 
milieu tropical ou tempéré, plusieurs générations se succèdent dans l’année (espèces dites 




3.2. Les gîtes larvaires de C. imicola 
Les gîtes larvaires de C. imicola sont classiquement décrits comme des sols humides ou 
saturés en eau et riches en matière organique15 (Braverman et al., 1974 ; Mellor & Pitzolis, 
1979). Ils seraient donc plus « secs » que ceux des autres espèces de Culicoides (Braverman 
et al., 1974 ; Mellor & Pitzolis, 1979). De même, les nymphes de C. imicola ne flottent pas et 
se noient si le gîte est inondé, contrairement à de nombreuses autres espèces de Culicoides.  
En dehors de ces descriptions générales, peu d’informations précises sont disponibles sur 
les gîtes larvaires de C. imicola16. En effet, il s’agit rarement de l’espèce dominante dans les 
prélèvements de biotopes et le nombre de larves recueillies n’est généralement pas précisé ; il 
est donc difficile de savoir si les gîtes décrits sont très productifs ou non. Par exemple en 
Israël, Braverman (1974) retrouve des larves de C. imicola en bordure de flaques d’eau 
contenant de la matière organique en décomposition et quelques larves en bordure de flaques 
plus pauvres en matière organique, mais l’auteur ne donne pas d’information sur la quantité 
de larves récoltées (59/302 prélèvements positifs, dont 5 où C. imicola est dominant). 
Certaines publications insistent sur la difficulté de trouver des gîtes larvaires de C. imicola. 
Ainsi, au Zimbabwe, alors que C. imicola est l’espèce dominante dans les piégeages d’adultes 
(capturés dans des pièges lumineux), parmi les 7 694 Culicoides qui émergent de 
87 prélèvements effectués, seuls 21 individus appartiennent à l’espèce C. imicola (Braverman, 
1978). Dans cette même étude, la mise en place, pendant 5 mois, de gîtes artificiels (2/3 de 
matières fécales et 1/3 de terre) n’a permis de récolter que 3 Culicoides dont un seul 
C. imicola. 
En Europe, peu de gîtes très productifs ont été décrits, même dans les sites où un grand 
nombre d’adultes peut être capturé. À Chypre, Mellor et Pitzolis (1979) ont retrouvé 
C. imicola dans 3 sites sur les 43 prélevés. Ces 3 sites positifs étaient associés à une petite 
fuite dans un tuyau d’irrigation, rendant le sol humide mais sans eau de surface, contenaient 
de la végétation en décomposition et étaient recouverts de jeunes pousses d’herbe. Dans 
aucun de ces gîtes, C. imicola n’était l’espèce dominante (le nombre de larves retrouvées n’a 
                                                 
15 Les gîtes peuvent être des flaques d’eau créées par des fuites, des canaux d’évacuation d’eau (usée ou non), 
des sols imbibés d’eau riches en matière organique et des sols saturés en eau par exemple. 
16 Certains auteurs font également état de la présence de larves dans des bouses de vaches (Nevill, 1968), mais il 
s’agit vraisemblablement de larves de C. bolitinos et non de C. imicola (ces deux espèces se ressemblent 
beaucoup, et à l’époque C. bolitinos n’avait pas encore été distingué de C. imicola) (Meiswinkel, 1989 ; 
Meiswinkel et al., 1994). En effet, à cette époque le statut taxonomique du Complexe Imicola n’était pas clarifié 
et deux espèces du Complexe, C. imicola sensu stricto et C. bolitinos, étaient toutes deux présentes en Afrique 
du Sud et vectrices de FCO. Culicoides bolitinos n’a été distingué de C. imicola qu’en 1989 (Meiswinkel, 1989). 
Les gîtes décrits par Nevill (1968) sont ainsi très probablement des gîtes de C. bolitinos (Meiswinkel, 1989), 
connu pour se reproduire dans les bouses de ruminants domestiques et sauvages {Meiswinkel, 1989 
#612;Meiswinkel, 1994 #602 
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pas été spécifié). Néanmoins, ces auteurs affirment avoir retrouvé à Chypre, quelques années 
auparavant, un grand nombre des larves de C. imicola et en situation de dominance dans un 
gîte assez semblable mais plus riche en matière fécale (situé entre l’enclos et le tas de fumier 
d’une bergerie) (Mellor & Pitzolis, 1979). Les seuls gîtes très productifs ont été décrits en 
Sardaigne : jusqu’à 500 larves de C. imicola ont été obtenues à partir de 100 ml de boue 
prélevée à proximité d’un abreuvoir dans une ferme (Delrio et al., 2002). Une centaine de 
larves ont également été retrouvées en bordure d’un petit lac artificiel et dans une flaque à 
proximité d’une bergerie (Delrio et al., 2002). 
En Corse, dans un élevage ovin connu pour ses fortes densités de C. imicola, un site 
ressemblant aux descriptions bibliographiques des gîtes larvaires, situé en bordure du canal 
d’évacuation des eaux de lavage de la bergerie et constitué de vase gorgée d’eau riche en 
matière organique a été prélevé en septembre 2003. Les échantillons, mis en élevage, n’ont 
permis d’obtenir que 4 C. imicola adultes (parmi 504 Culicoides). Différents pièges à 
émergence* n’ont permis de récolter, sur trois jours, que 53 C. imicola et 165 autres 
Culicoides (J.-C. Delécolle, T. Baldet & B. Mathieu, communication personnelle), alors que 
2 299 et 11 440 C. imicola adultes étaient capturés, 5 jours avant et 25 jours après 
respectivement, par un piège lumineux placé à quelques mètres de ce site. En juin 2004, des 
prélèvements de substrat ont de nouveau été effectués sur ce site. La présence de C. imicola a 
été identifiée dans deux lots (l’un composé d’une larve et l’autre de deux nymphes) en 
utilisant une technique de diagnostic par PCR (Cêtre-Sossah et al., 2004). La nuit suivante, un 
piège lumineux avait capturé 1 660 C. imicola adultes. Malgré les nombreuses tentatives pour 
trouver des larves sur ce site, le nombre de larves de C. imicola retrouvées reste très faible, 
surtout en regard du nombre d’adultes capturés. De nombreux autres gîtes larvaires potentiels 
à proximité de cet élevage ont également été prospectés, mais ils ne contenaient pas de larve 
de C.  imicola. 
La méconnaissance des gîtes larvaires et la petite taille de ces moucherons (trop petits 
pour être suivis sur le terrain à l’œil nu) freinent les études sur la bio-écologie de C. imicola : 
difficultés pour rechercher les gîtes de repos, suivre la reproduction, étudier le comportement 
dans l’espace et dans le temps, et plus généralement pour caractériser l’habitat de cette 
espèce. 
 
3.3. Dispersion active et passive des Culicoides 
La majorité des espèces sont crépusculaires ou nocturnes et seules les femelles sont 
hématophages. Les femelles se déplacent activement pour rechercher un mâle, un repas de 
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sang, un gîte de ponte ou de repos (Sellers, 1992). La dispersion active (par le vol) des 
Culicoides est faible17 : elle serait en général de quelques centaines de mètres (Kettle, 1951, 
1990), pouvant atteindre quelques kilomètres pour C. sonorensis18 (Lillie et al., 1981). En 
revanche la dispersion passive par les vents (sous forme de « plancton aérien ») peut atteindre 
plusieurs centaines de kilomètres. Cette forme de dispersion, partie intégrante de la biologie 
des Culicoides (Murray, 1987b), a des répercussions majeures sur l’épidémiologie de la FCO 
puisque ce phénomène pourrait expliquer la diffusion de la maladie vers de nombreux pays 
(Alba et al., 2004 ; Braverman & Chechik, 1996 ; De Liberato et al., 2003 ; Ducheyne et al., 
2007(soumis) ; Sellers, 1975 ; Sellers et al., 1978 ; Sellers et al., 1979 ; Sellers & Pedgley, 
1985 ; Sellers & Maarouf, 1989, 1991), notamment en France (Gerbier et al., 2007 
(accepted)). 
 
3.4. Préférences trophiques de C. imicola et rôle réservoir de certains hôtes 
Les hôtes nourriciers préférentiels de C. imicola sont les ruminants sauvages et 
domestiques (bovins, ovins, caprins…) (Braverman et al., 1971 ; Nevill & Anderson, 1972) et 
les équidés (Nevill & Anderson, 1972). Même si C. imicola est plutôt mammophile, en 
l’absence de ces hôtes préférentiels, il est aussi capable de se gorger sur des oiseaux 
(Braverman et al., 1977). Certains auteurs décrivent des préférences de C. imicola plus 
marquées pour les chevaux et les bovins que pour les ovins (Braverman et al., 1971 ; Du Toit, 
1962 ; Nevill & Anderson, 1972), alors que d’autres études ont retrouvé C. imicola en plus 
grand nombre à proximité des troupeaux ovins que bovins (Mellor et al., 1985). Néanmoins 
les données de préférence trophique sont souvent imprécises, à cause de l’absence de prise en 
compte de la disponibilité en hôtes sur le site de capture dans ces études et de la difficulté de 
capturer C. imicola directement sur les animaux (sur « appât ») (Du Toit, 1962).  
Les bovins (Du Toit, 1962) et caprins (Luedke & Anakwenze, 1972) sont reconnus 
comme réservoirs de FCO : ils sont infectés, le plus souvent sans présenter de signes 
cliniques, amplifient le virus et constituent ainsi une source de virus pour l’infection de 
nouveaux vecteurs. Malgré ce rôle réservoir, la présence de bovins est souvent considérée 
comme protectrice pour les ovins : en étant plus attractifs pour les vecteurs, les bovins 
diminueraient le risque de transmission de la FCO aux ovins (Du Toit, 1962). 
 
 
                                                 
17 Aucune donnée chiffrée concernant C. imicola n’est disponible. 
18 À l’époque appelé C. variipennis. 
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 3.5. Sensibilité aux paramètres météorologiques et implications épidémiologiques 
Les paramètres météorologiques et climatiques ont une très forte influence sur les 
populations de vecteurs ; leur dynamique saisonnière, et donc celle de la maladie, en est sans 
doute la manifestation la plus visible. Les conditions optimales de développement sont 
atteintes lorsque les conditions favorables de température, d’humidité, de vent… sont réunies.  
 
3.5.1. La température 
La température est un paramètre clef qui influe sur la transmission de la maladie via son 
influence sur la biologie des Culicoides (répartition, abondance, activité, dispersion, 
développement larvaire, durée de vie…) et sur le développement de l’agent pathogène 
(virogénèse), (Mathieu et al., 2007(soumis)). En effet, le niveau de transmission peut être 
évalué par la capacité vectorielle* et parmi les paramètres qui la définissent (Garrett-Jones, 
1964), la densité, la fréquence de piqûre, la survie et la compétence des vecteurs et la durée 
d’incubation extrinsèque* sont tous fortement influencés par la température.  
 
3.5.1.1. Température et biologie de C. imicola 
La température est déterminante pour l’activité : C. imicola serait actif lorsque des 
températures sont comprises entre 12,6 et 32 °C, avec un optimum entre 18 et 29 °C (Sellers 
& Mellor, 1993). Au laboratoire, 14 % des individus d’une population de C. imicola survivent 
15 jours à -1,5 °C, aucun au-delà de 25 jours (Nevill, 1971). La diminution de la température 
avec l’altitude expliquerait les limites altitudinales de répartition des Culicoides. Des captures 
ont révélé la présence de C. imicola jusqu’à 759 mètres dans la Péninsule ibérique (Rawlings 
et al., 1997), 1 275 mètres au Maroc (Baylis et al., 1997) et de faibles effectifs ont été 
retrouvés à 1 000 mètres en Italie (Conte et al., 2003).  
Chez d’autres espèces de Culicoides, il a été montré que l’augmentation de température 
raccourcit la durée des stades larvaires et nymphal mais aussi la survie des adultes (Hunt et 
al., 1989). Elle augmente l’activité des adultes (Murray, 1987b), le taux d’infection des 
moucherons par le virus, et raccourcit la période d’incubation extrinsèque (Mullens et al., 
2004). En revanche, en dessous de 15 °C, le virus ne se réplique plus dans l’insecte et la 




 3.5.1.2. Température et maintien de la circulation virale 
La température est un des facteurs déterminants pour expliquer le maintien de la 
circulation virale d’une année sur l’autre (overwintering) sans nouvelle introduction 
d’animaux ou de vecteurs infectés. Chez C. imicola, la diapause (phase d’arrêt du 
développement) étant assurée par le stade larvaire et en l’absence (a priori) de transmission 
verticale, le virus ne peut persister qu’au sein des populations de vecteurs adultes ou d’hôtes 
réservoirs. Dans certaines zones tropicales, les vecteurs adultes peuvent être présents toute 
l’année et ainsi maintenir le cycle de transmission. Cela pourrait également avoir été le cas 
dans certaines zones méditerranéennes telles que la Turquie occidentale et au sud de 
l’Espagne mais semble peu plausible à Madrid, à Lesbos ou en Colombie britannique19 
(Sellers & Mellor, 1993). En Turquie, il est avéré que des populations d’adultes ont permis le 
maintien du virus de la FCO pendant les hivers 1977-1978 et 1978-1979. Au cours de ces 
hivers, la moyenne des températures journalières maximales du mois le plus froid était de 
12,5 °C (Sellers & Mellor, 1993). 
En zone tempérée, il est rare que les adultes de C. imicola puissent se maintenir pendant 
l’hiver. Ainsi la maladie ne pourra être maintenue d’une année sur l’autre que si la durée 
d’absence des vecteurs adultes est inférieure à la durée maximale de virémie chez l’hôte. 
Deux paramètres sont donc à prendre en compte : la durée d’absence d’activité des vecteurs 
adultes et la durée de virémie (à un niveau suffisant) des espèces réservoirs. La durée 
maximale de la virémie peut atteindre 54 jours chez les ovins (Koumbati et al., 1999) et, chez 
les bovins, la durée maximale de virémie prédite est 9 semaines20 (Singer et al., 2001). En 
connaissant le niveau de virémie « efficace », nécessaire à l’infection des vecteurs (niveau 
variable selon les populations de vecteurs, la température…), on pourrait estimer la durée 
maximale pendant laquelle un vecteur peut être absent sans que le cycle de transmission ne 
soit interrompu. Néanmoins, certaines études récentes émettent l’hypothèse que des bovins 
                                                 
19 Sellers (1993) évalue la possibilité de persistance du virus au sein de populations de vecteurs adultes en 
fonction des conditions suivantes : 
(i)- la moyenne des températures journalières maximales du mois le plus froid ≥ 12,5 °C, 
(ii)- au moins 45 % des températures journalières maximales ≥ 13 °C, 
(iii)- la moyenne mensuelle de l’indice degré - jour ≥ 1,35 (Calcul de l’indice degré - jour : les jours ayant 
une température maximale comprise entre 18 et 29 °C ont un score de 6, ceux avec une température entre 13 et 
17 °C ont un score compris entre 1 et 5),  
(iv)- au cours de l’hiver, il y a au maximum 40 jours pour lesquels la température journalière 
maximale < 13 °C et au maximum 10 jours consécutifs ayant une température journalière maximale < 13 °C. 
20 La probabilité que la virémie passe sous le seuil de détectabilité au delà de 9 semaines est supérieure à 99 %. 
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sans virémie détectable pourraient rester réservoirs pendant de longues périodes21 (Takamatsu 
et al., 2003 ; Takamatsu et al., 2004) ; cette hypothèse n’a cependant pas encore été confirmée 
sur le terrain. Les phénomènes permettant la persistance du virus en milieu tempéré ne sont 
donc pas entièrement compris. 
Enfin, il ne faut pas perdre de vue que, même si le vecteur ne se maintient pas dans la 
zone considérée, il peut persister dans une région proche à partir de laquelle il pourra être re-
introduit (overwintering dans une zone voisine). Cet argument plaide pour une gestion 
régionale ou supra-nationale des épizooties de FCO. 
 
3.5.2. Humidité et pluie 
Une humidité relative de l’air trop faible diminue l’activité et la survie des adultes. La 
pluie inhibe l’activité des adultes. L’humidité du sol est une variable déterminante de l’habitat 
larvaire de C. imicola (cf. partie 3.2. de ce chapitre) (Meiswinkel, 1997). Les œufs ne résistent 
pas à la sécheresse, alors que les nymphes, ne flottant pas, meurent si leur habitat est inondé 
(phénomène de lessivage des gîtes). 
 
3.5.3. Effet du vent 
Le vent a un effet inhibiteur sur la dispersion active (pour la recherche de proies, de gîtes 
larvaires et de repos) des adultes : les piégeages effectués les nuits de fort vent récoltent peu 
ou pas d’insectes. Ainsi, au Kenya, l’activité de C. imicola est fortement réduite lorsque le 
vent atteint 10 km.h-1 (Walker, 1977).  
En revanche, des vents d’une altitude allant jusqu’à 2 km, d’une vitesse de 10 à 40 km.h-1 et 
d’une température de 12 à 35 °C permettent la dispersion passive des Culicoides sur plusieurs 
centaines de kilomètres (Sellers, 1992). Ainsi la dispersion de C. brevitarsis en Australie 
depuis les zones où il passe l’hiver vers les vallées et plaines côtières situées plus au sud peut 
être modélisée en fonction des vents (notamment sa vitesse) et de la température (Bishop et 
al., 2000). La diffusion de C. imicola peut aussi être modélisée en prenant en compte le type 
de couvert végétal et les barrières géographiques (comme le relief) (Cêtre-Sossah et al., 
2008(accepté)). Comme il a été montré qu’une seule piqûre de C. variipennis suffisait pour 
transmettre la maladie (Foster et al., 1968), il est possible que l’arrivée d’un seul moucheron 
infecté suffise à introduire la maladie dans un territoire indemne.  
 
                                                 
21 Cela pourrait se produire grâce à un mécanisme de ré-activation au site de piqûre de particules virales 
présentes dans des lymphocytes 
 55
 5Résumé 
Il existe une grande diversité de Culicoides, notamment de Culicoides vecteurs de 
FCO. En Europe, au moins trois systèmes épidémiologiques impliquant des vecteurs 
différents sont en place.  
En Corse, le vecteur principal est C. imicola. Malgré sa large répartition, son 
abondance et son importance vétérinaire, plusieurs facteurs limitent les connaissances sur 
la bio-écologie de cette espèce. Ses gîtes larvaires, constitués par des sols humides ou 
saturés en eau et riches en matière organique, restent difficiles à identifier et à caractériser 
précisément en Europe, même dans des élevages où les densités d’adultes sont très 
importantes. De par la nature de ses gîtes larvaires, ses préférences trophiques et ses 
capacités de dispersion active limitées, C. imicola apparaît comme inféodé aux élevages 
(de ruminants et de chevaux notamment) et aux zones de faible altitude. Les paramètres 
de température et d’humidité ont une forte influence sur la biologie de cette espèce 
(abondance, activité, dispersion, développement larvaire, survie…) ainsi que sur la 
transmission de la maladie (capacité vectorielle, maintien de la circulation virale d’une 
année sur l’autre…). Le vent a un effet inhibiteur sur la dispersion active des adultes mais 
assure leur dispersion passive sur des centaines de kilomètres. 
À partir de ces connaissances sur la bio-écologie de C. imicola, plusieurs modèles de 
répartition et d’abondance de ce vecteur en Méditerranée ont été développés. Ils sont 




 Chapitre 4 
Modélisation de la répartition de la fièvre catarrhale ovine et de 




Dans le précédent chapitre, l’influence de paramètres physiques tels que la température 
et l’humidité sur la présence et la dynamique des populations de Culicoides a été présentée. 
Les premiers modèles de répartition de la FCO ou de ses vecteurs se sont appuyés sur ces 
variables météorologiques, obtenues à partir de stations météorologiques de terrain ou 
d’images satellitaires à basse résolution spatiale. Dans ce chapitre, après la présentation des 
deux principaux types de modèles applicables aux maladies vectorielles (partie 1), les 
modèles existants permettant d’expliquer et/ou de prévoir la répartition de la FCO et des 
Culicoides sont décrits (partie 2) et leurs points forts et leurs limites sont discutés (partie 3). 
Sur la base de cette appréciation, des propositions de travail sont faites pour l’étude de la 
maladie en Corse (partie 3.4). 
 
 
1. La modélisation des maladies vectorielles 
Un essai de synthèse sur les principaux types de modèles développés pour les maladies 
vectorielles a fait l’objet d’une publication (Tran et al., 2005) dont est présenté ici un extrait 
définissant les grandes catégories de modèles appliqués dans ce domaine (l’article complet est 
inséré dans la section valorisation (article 3). 
 
Extraits de : Modélisation des maladies vectorielles.  Tran A., Biteau-Coroller F., Guis H., 
Roger F. (2005) Epidémiol et santé anim  (47): 35-51. 
 
II - PRESENTATION DES PRINCIPAUX MODELES DEVELOPPES  
POUR LES MALADIES VECTORIELLES 
 
1. QUELQUES RAPPELS ET DEFINITIONS 
CONCERNANT LES MODELES 
Rappelons tout d’abord qu’un modèle est une 
représentation simplifiée d’un système réel : 
ainsi, un modèle n’est pas la réalité, il s’agit 
d’une simplification effectuée afin de répondre 
à un problème donné, qui implique l’existence 
de limites de validité du modèle.  
Les modèles peuvent généralement être 
classés en deux grandes catégories :  
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• les modèles conceptuels, qui s’attachent 
à expliquer de manière qualitative un 
phénomène ;  
• les modèles mathématiques, qui visent à 
décrire de manière quantitative le 
fonctionnement d’un système, en écrivant 
sous forme d’équations les lois qui le 
régissent. 
Parmi ces derniers, on distingue encore les 
modèles empiriques (ou statistiques), basés 
sur les données, et les modèles mécanistes 
(ou théoriques), qui sont basés sur les 
concepts. La première approche consiste à 
utiliser les résultats de l’expérience afin de 
déduire des relations statistiques entre les 
différentes variables du système. La seconde 
vise à déterminer ces relations à partir de la 
compréhension du fonctionnement du 
système. Enfin, parmi les modèles théoriques, 
on peut encore distinguer modèles 
déterministes, qui lient les variables entre elles 
de manière univoque, et modèles 
stochastiques, qui permettent d’introduire une 
part d’aléatoire dans les lois du modèle. 
Ainsi, différents types de modèles pourront 
être développés en fonction du problème posé 
et de l’objectif de la modélisation 
(représentation, compréhension, prévision). 
 
2. LES MODELES GEOGRAPHIQUES 
L’objectif de ces « modèles géographiques » 
pour les maladies vectorielles est de décrire la 
distribution spatiale des vecteurs ou de la 
maladie, afin d’identifier et cartographier les 
zones à risque de manière à ce que les efforts 
de contrôle et les stratégies d’intervention 
soient les plus efficaces et ciblés possible. 
L’hypothèse sous-jacente à ces modèles est 
que la présence des arthropodes vecteurs (et 
par voie de conséquence l’occurrence spatiale 
de la maladie transmise par ces vecteurs) 
dépend fortement de l’environnement : type de 
végétation, conditions climatiques 
(température, précipitations), etc. qui 
déterminent leur habitat (Curran et al., 2000). 
Les zones de contacts hôtes/vecteurs 
correspondent également à des conditions 
environnementales particulières.  
La méthode consiste donc à rechercher des 
corrélations entre la distribution des vecteurs 
et des paramètres environnementaux. 
L’inversion de la relation statistique observée, 
à condition de pouvoir justifier le lien 
vecteur/environnement, permet d’extrapoler les 
résultats pour obtenir des cartes de la 
répartition des vecteurs. Dans certains cas, les 
données mises en relation avec les 
paramètres environnementaux concernent non 
pas le vecteur mais directement la maladie 
(nombre de cas, taux d’incidence).  
Les données d’observation de la Terre (images 
satellitales, photographies aériennes), parce 
qu’elles permettent d’obtenir une information 
spatialisée sur l’environnement (occupation du 
sol, indices de température, de végétation), ont 
été largement utilisées pour ce type de modèle 
(Washino & Wood, 1994) (Hay, 1997) (Kitron, 
1998), et appliquées à des maladies humaines 
telles que le paludisme (Beck et al., 1994) 
(Omumbo et al., 2002), la maladie de Lyme 
(Dister et al., 1997) ou animales comme la 
trypanosomose animale (De La Rocque et al., 
2001) ou la peste équine (Baylis et al., 1998). 
Le développement de ce type de modèle a 
également été facilité par l’essor récent des 
systèmes d’information géographique (SIG), 
qui sont des outils informatiques permettant le 
recueil, le stockage, l’intégration, l’analyse et la 
restitution de données géoréférencées (Gatrell 
& Löytönen, 1998). 
A titre d’exemple, Rejmankova et al. utilisent 
une image satellitale SPOT (satellite pour 
l’observation de la terre) pour cartographier les 
zones de marais qui sont les gîtes larvaires 
potentiels pour Anopheles albimanus, le 
moustique vecteur du paludisme au Belize 
(Rejmankova et al., 1995). De la Rocque et al. 
[2001] établissent des cartes de risque de la 
trypanosomose animale en croisant des cartes 
de distribution des glossines vectrices, 
correspondant à un certain type de forêts 
galeries identifiées par l’interprétation d’images 
satellitales SPOT, et des cartes de 
fréquentation des troupeaux. Ces données 
sont dites à « haute résolution spatiale » et 
adaptées pour des études cartographiques à 
des échelles locales ou régionales. 
Sur de plus vastes zones géographiques 
(échelle d’un continent ou d’un pays), des 
modèles géographiques ont été établis à partir 
de paramètres environnementaux dérivés 
d’images satellitales à basse résolution 
spatiale (résolution de l’ordre du km²) pour la 
cartographie de la distribution d’arthropodes 
comme les tiques (Rogers & Randolph, 1993) 
(Estrada-Peña & A., 1999) ou les glossines 
(Rogers et al., 1996). 
La plupart de ces études reposent sur 
l’analyse statistique des relations entre 
indicateurs environnementaux et paramètres 
épidémiologiques ou entomologiques (il s’agit 
donc de modèles empiriques). Par la suite 
(section 3.2), nous présentons l’exemple de 
modèles géographiques développés pour le 
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cas de la fièvre catarrhale ovine, à deux 
échelles différentes. 
 
3. LES MODELES EPIDEMIOLOGIQUES 
DE LA TRANSMISSION 
3.1. PRESENTATION GENERALE 
L’objectif de ces modèles théoriques est de 
pouvoir décrire les mécanismes de la 
transmission de la maladie de manière 
explicite, en imposant qu’une cause engendre 
un effet, soit de manière systématique 
(modèles déterministes) soit avec un certain 
degré d’aléatoire (modèles stochastiques). 
Cette description doit permettre de pouvoir 
simuler de manière réaliste la dynamique de la 
maladie et, en particulier, d’évaluer, à partir de 
conditions initiales données, le nombre de 
nouveaux cas attendus, ainsi que d’identifier 
parmi différents facteurs les déterminants de la 
transmission. 
L’utilisation de ce type de modèle impose donc 
de connaître préalablement un schéma de 
transmission de la maladie étudiée. Un 
exemple d’un tel schéma pour une maladie à 
transmission vectorielle est donné dans la 




Exemple de modélisation en compartiments, pour une maladie vectorielle. 
Les flèches pleines symbolisent les flux d’hôtes et de vecteurs entre les différents compartiments infectieux. Les 




Ici les populations d’hôtes et de vecteurs sont 
divisées en un nombre réduit de classes 
d’individus correspondant à leur état  
infectieux. Une telle division définit un modèle 
« en compartiments » ; ce type de modèle, 
développé pour les maladies infectieuses par 
Kermack et McKendrick (1927) a eu une 
influence majeure sur le développement des 
modèles mathématiques en épidémiologie  
(plusieurs ouvrages présentent ces modèles 
de manière détaillée : (Anderson & May, 1991) 
(Murray, 2003) (Diekmann & Heesterbeek, 
2000)). 
(…) 
De tels modèles ont été utilisés pour simuler la 
dynamique temporelle de maladies et pour 
étudier si, considérant les caractéristiques de 
la maladie et les conditions initiales, l’infection 
va se propager ou non. Cette question pourra 
être étudiée à partir du calcul du « taux 
basique de reproduction » de la maladie (noté 
R0), défini comme le nombre de cas 
secondaires générés à partir de l’introduction 
d’un premier cas infecté dans une population 
d’hôtes sensibles, ou de la capacité vectorielle, 
indicateur synthétisant le rôle joué par le 
vecteur dans la transmission. Le détail de ces 
indicateurs est donné dans les paragraphes 
suivants. 
3.2. CALCUL DE LA CAPACITE VECTORIELLE 
La capacité vectorielle d’une population de 
vecteurs est définie comme le nombre moyen 
de piqûres que les vecteurs, ayant piqué un 
individu infectant le jour t, infligent à la 
population d’hôtes pendant le reste de leur vie, 
une fois achevé le cycle d’incubation 
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extrinsèque (Garrett-Jones, 1964b). Autrement 
dit, elle représente le nombre de piqûres 
potentiellement infectantes qu’un individu peut 
générer, par l’intermédiaire de la population 
vectrice, par unité de temps, et constitue donc 
un indicateur du risque de transmission de la 
maladie. 
(…) 
Ainsi, la capacité vectorielle peut s’exprimer 
finalement sous la forme classique (Garrett-







avec m le nombre de vecteurs par hôte ; 
a le taux de vecteurs piquant par unité de 
temps ; 
p le taux de survie journalier et n la durée du 
cycle d’incubation extrinsèque. 
(…) 
L’intérêt d’un tel indicateur est de pouvoir 
évaluer l’impact de différents facteurs jouant 
un rôle la transmission de la maladie : les 
paramètres cités ci-dessus mais également les 
facteurs environnementaux et les actions de 
lutte susceptibles de les modifier. Par exemple, 
la capacité vectorielle a été calculée pour 
quantifier l’impact de pulvérisation d’insecticide 
sur la transmission pour différentes espèces 
vectrices (Garrett-Jones & Grab, 1964) ; pour 
identifier les périodes à risque en fonction de 
conditions météorologiques (Prakash et al., 
2001) ; pour quantifier l’influence du 
réchauffement climatique sur la distribution de 
maladies vectorielles ré-émergentes comme la 
dengue (Jetten & Focks, 1997). 
 
3.3. CALCUL DU TAUX DE REPRODUCTION DE 
BASE (R0) 
Le taux de reproduction de base, défini comme 
le nombre de cas secondaires générés à partir 
de l’introduction d’un premier cas infecté dans 
une population d’hôtes sensibles, traduit la 
notion du seuil pour qu’une maladie se 
propage (R0 > 1) ou non (R0 < 1) dans une 
population. L’utilisation de cet indicateur 
permet ainsi d’étudier l’équilibre 
endémie/épidémie de manière simple 
(Anderson & May, 1991) (Van den Driessche & 
Watmough, 2002). 
Pour les maladies vectorielles, ce taux peut 
être  estimé  à partir  de  l’observation  des cas  
déclarés (Degallier et al., 2005), mais son 
expression détaillée est liée à celle de la 
capacité vectorielle, en multipliant celle-ci par 
la durée pendant laquelle l’hôte est infectant, 
qui peut être exprimée comme l’inverse du 
taux de guérison de l’hôte (noté r) : 
r
CR =0  (MacDonald, 1957). 
En effet, la formule de la capacité vectorielle 
donnée par Garret-Jones (1964) est dérivée 
des travaux de MacDonald sur le taux de 






2. Les modèles existants de répartition de la FCO ou de ses vecteurs 
 
Au cours de ces quinze dernières années, ont été développés plusieurs modèles 
géographiques pour décrire, comprendre et/ou prédire la répartition de la FCO et/ou des 
Culicoides, ainsi que, très récemment, un modèle épidémiologique sur la capacité vectorielle 
de C. imicola (Biteau-Coroller, 2006). Seuls seront détaillés ici les modèles géographiques. 
Les modèles géographiques existant pour la FCO ou les Culicoides ont été développés à 
partir de données météorologiques de terrain (stations météorologiques) ou obtenues à partir 
d’images satellitaires à basse résolution spatiale. Leurs objectifs sont de mieux comprendre 
les facteurs déterminant la distribution d’une espèce, d’identifier les zones et/ou les périodes à 
risque (et celles où, au contraire, le risque est très faible ou nul), et de tester différents 
scénarios comme l’effet d’un changement climatique sur l’aire de répartition de l’espèce ou 
l’effet de stratégies de contrôle de la maladie (Baylis et al., 2004 ; Tabachnick, 2004).  
Les modèles relatifs à la FCO et aux Culicoides seront abordés successivement. Puis le 
bilan de ces modèles et leur capacité à prédire la situation observée, notamment en Corse, sera 
établi afin de dégager des propositions de travail et de définir les objectifs de cette thèse. 
 
2.1. Modélisation de la répartition de la FCO à partir de données météorologiques de 
terrain 
Les premières études modélisent la prévalence* (ou l’incidence*) de la FCO au sein de 
troupeaux bovins à partir de données météorologiques recueillies au niveau de stations 
météorologiques de terrain (Ward, 1994 ; Ward & Thurmond, 1995 ; Ward, 1996 ; Ward & 
Carpenter, 1996a, 1996b ; Wright et al., 1993) (cf. tableau 2). Ces modèles tiennent compte 
des dimensions spatiale et temporelle de la circulation virale : ils ont pour objectif d’expliquer 
la saisonnalité et la répartition géographique de la circulation virale. Ils n’ont été développés 
que pour l’Australie et les Etats-Unis, où les vecteurs principaux sont respectivement 
C. brevitarsis et C. sonorensis. Parmi les variables météorologiques testées, celles qui sont le 
plus souvent associées au risque de séroconversion se rapportent à la température et à la 
pluviométrie. Cependant, les modalités de mesure (pas de temps de la mesure) et les 
descriptifs statistiques (critères de position ou de dispersion) de ces variables diffèrent selon 
les modèles : mesures journalière ou horaire, intégrant un décalage temporaire ou non (mesure 
à t – x), valeur minimale, moyenne ou maximale… Les résultats de l’évaluation interne 
(réalisée sur le même jeu de données que celui qui a servi à construire le modèle) des modèles 
sont très variables : R² varie de 0,39 à 0,92. Aucun modèle n’a été validé sur un jeu de 
données externe (validation externe). 
 
Tableau 2 : Modèles géographiques de FCO en fonction de variables météorologiques. 
 












▪ Stations de terrain : 
6 variables (relatives à la 
température, au nombre 
d'heures de végétation 
mouillée, à la pluviométrie et 
à l'ensoleillement) 
▪ moyenne hebdomadaire 
du nombre d'heures 











▪ Stations de terrain : 
interpolation de 18 variables 
issues de 136 stations 
(relatives à la température, 
l'humidité, la pluviométrie, 
l'évaporation, la rosée, 
l'ensoleillement et 
à la pression atmosphérique) 
▪ température moyenne 
journalière maximale 
 
▪ pluviométrie moyenne 






de 464 bovins 
issus de 44 
troupeaux 
▪ moyennes mensuelles des 
températures journalières 
maximales 1 et 2 mois 
avant 
 
▪ moyennes mensuelles des 
températures journalières 
minimales 2 et 3 mois avant 
 
▪ pluviométries 1 et 3 mois 
avant 
 
▪ terme d'interaction 
 (RR-1)/RR  









▪ ratios des températures 
mensuelles maximales et 
minimales 1 et 6 mois avant 
 
▪ pluviométries 2 et 6 mois 
avant 
R² ajusté  
= 0,92  /  
Ward & 
Carpenter 
1996a et b 
(Australie) 
séroconversion 
de 464 bovins 
issus de 44 
troupeaux 
▪ Stations de terrain : 3 
variables (relatives à la 
température et à la 
pluviométrie) 
 
mêmes variables que celles 
du modèle de Ward (1996) 
(modèle d'état et de 
transition) 
r = 0,75  /  
RR : risque relatif ; (RR – 1)/RR : fraction étiologique chez les exposés 
 
2.2. Modélisation de la répartition des vecteurs 
La répartition des vecteurs peut être étudiée soit de façon dynamique, en modélisant leur 
dispersion, soit de façon statique, en modélisant leur présence ou leur abondance. 
 
2.2.1.  Modèles de dispersion des vecteurs 
Les études de dispersion ont surtout concerné les mouvements de C. brevitarsis en 
Australie. Seuls le nord et la côte est de ce pays présentent un climat qui permet la survie des 
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populations de C. brevitarsis pendant l’hiver (Murray, 1995). La limite sud de répartition de 
ces populations durablement installées constitue la « ligne brevitarsis » (Murray, 1987c). 
Chaque année, au cours de la saison chaude, les vents transportent des vecteurs vers le sud et 
permettent ainsi la circulation saisonnière des virus de la FCO ou d’Akabane dans les régions 
à forte densité de bétail (Bishop et al., 1995a ; Murray, 1987a). Deux approches ont été 
employées pour modéliser cette dispersion. Outre la distance aux zones d’enzootie, la 
première approche fait appel à des paramètres météorologiques tels que la vitesse du vent et la 
température (Bishop et al., 2000). La deuxième approche n’inclut pas de paramètres 
météorologiques mais tient compte de l’altitude et de la distance à parcourir (Bishop et al., 
2004a, 2004b). Une approche similaire a été appliquée pour modéliser la dispersion de 
C. imicola dans le Var {Tran, 2008 (accepté) #676} en fonction du relief, du type de couvert 
végétal et du chemin à parcourir depuis le site le plus proche où le vecteur est présent (cf. 
section valorisation, article 6).  
 
2.2.2. Modèles statiques de répartition des vecteurs 
L’introduction puis l’installation de C. imicola en Europe a suscité un nombre important 
d’études sur sa répartition dans cette nouvelle aire géographique. Les modèles statiques 
développés s’appuient tous sur des variables météorologiques qui ont pour origine soit des 
stations météorologiques de terrain (partie 2.2.2.1) soit des images satellitaires 
(partie 2.2.2.2).  
 
2.2.2.1. Modèles de répartition de C. imicola fondés sur des données météorologiques de 
terrain 
Deux modèles de répartition de C. imicola ont été construit à partir de données 
météorologiques recueillies uniquement à partir de stations de terrain (Conte et al., 2003 ; 
Wittmann et al., 2001) (tableau 3). Le modèle de Wittmann et al. (2001) est uniquement 
fondé sur la température. Le modèle de Conte et al. (2003) inclut la température ainsi que 
d’autres paramètres (humidité et altitude). Globalement, ils présentent de bons résultats de 
validation interne ; en revanche, aucune validation externe quantitative n’a été réalisée. 
Afin de prédire la présence ou l’absence de C. imicola dans les autres pays européens du 
bassin méditerranéen, les résultats du modèle de Wittmann et al. développé pour la péninsule 
Ibérique ont été extrapolés (Wittmann et al., 2001). Les résultats ont été discutés mais pas 
évalués quantitativement. Ce modèle a également été utilisé pour prédire l’impact d’une 
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augmentation de température de 2 °C22, sans que cela n’ait pu être validé. Une validation 
externe qualitative a été effectuée par Calistri et al. (2003) en appliquant le modèle en Italie. 
Elle montre que ce modèle ne permet pas de traduire les différences de répartition de 
C. imicola observées sur le terrain. Les différences entre les observations et les prédictions 
sont importantes, notamment en Sicile, en Calabre, en Emilie-Romagne et dans les Pouilles 
(où pour plusieurs sites où C. imicola est absent, le modèle prédit une probabilité de présence 
supérieure à 75 %) (Calistri et al., 2003).   
 
Tableau 3 : Modèles géographiques de répartition de C. imicola en fonction de variables 
météorologiques issues de stations de terrain. 
 




























▪ minimum de la 
température mensuelle 
minimale moyenne pour la 
période 1931-1960 
 
▪ maximum de la 
température mensuelle 
maximale pour la période 
1931-1960 
 
▪ nombre moyen de mois 
par année ayant une 
température moyenne 





= 83 %; 
sensibilité 
= 87,5 %; 
spécificité 








546 sites en 
Italie, août-
novembre 200? 














▪ moyenne annuelle (1999-
2001) des températures 
journalières minimales 
 
▪ moyenne annuelle (1999-
2001) de l'humidité relative 
journalière minimale 
 




= 77,5 %; 
sensibilité 
= 68 %; 
spécificité 
= 84 %  
 /  
 
2.2.2.2. Modèles de répartition des vecteurs fondés sur des données météorologiques issues 
d’images satellitaires 
Les modèles comprenant des données météorologiques et environnementales issues 
d’images satellitaires (Baylis et al., 1998 ; Baylis & Rawlings, 1998 ; Baylis et al., 1999 ; 
Baylis et al., 2001 ; Purse et al., 2004 ; Roger et al., 2003 ; Roger, 2002 ; Tatem et al., 2003) 
développés pour C. imicola sont présentés dans le tableau 4. Les premiers modèles (Baylis et 
                                                 
22 Augmentation de 2 °C de chacune des trois variables explicatives liées à la température incluses dans le 
modèle 
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al., 1998 ; Baylis & Rawlings, 1998 ; Baylis et al., 1999) comprennent à la fois des données 
météorologiques recueillies sur le terrain et issues d’images satellitaires. Baylis et al. (1999) 
montre en Afrique du Sud que les modèles utilisant des données météorologiques issues 
d’images satellitaires obtiennent de meilleurs résultats que ceux obtenus avec des données 
issues de stations météorologiques de terrain (Baylis et al., 1999). 
Les variables satellitaires utilisées sont toutes obtenues à partir du radiomètre AVHRR 
(Advanced Very High Resolution Radiometer) à basse résolution spatiale. Les variables 
extraites sont relatives à l’indice de végétation à différence normalisée (NDVI), à la 
température de la surface terrestre (LST), à la température de l’air (TAIR), au rayonnement 
dans l’infrarouge moyen (MIR) et au déficit de pression de vapeur (VPD). Tous ces modèles 
font intervenir le NDVI, sauf celui développé à partir de piégeages réalisés en France (Roger 
et al., 2003 ; Roger, 2002), et le LST, sauf celui développé au Maroc (Baylis et al., 1998 ; 
Baylis & Rawlings, 1998). Comme précédemment, les modalités de mesure et les statistiques 
des variables diffèrent entre modèles (amplitude du cycle, phase du cycle, cycle annuel, 
biannuel…). À partir des piégeages réalisés, certains auteurs proposent également des 
modèles de répartition pour les autres espèces de Culicoides potentiellement vectrices de FCO 
(C. obsoletus, C. scoticus, C. pulicaris et C. newsteadi) (Purse et al., 2004 ; Roger et al., 
2003 ; Roger, 2002), ils ne seront pas détaillés ici. 
Certains modèles ont fait l’objet de validations externes quantitatives (Baylis & Rawlings, 
1998 ; Capela et al., 2003). Ces évaluations (tableau 4) font état d’une faible adéquation entre 
les prédictions et les données observées, soulignant la difficulté d’extrapoler les modèles d’un 
pays à un autre, même au sein du bassin méditerranéen. Le modèle développé par Baylis et al. 
(2001) pour le bassin méditerranéen a également fait l’objet d’une validation externe 
qualitative en Italie par Calistri et al. (2003). Malgré une bonne adéquation pour la Sardaigne 
et le centre-ouest de l’Italie, ce modèle ne permet pas de prédire la distribution de C. imicola 
observée en Sicile, en Calabre et dans les Pouilles (Calistri et al., 2003). 
 
Tableau 4 : Modèles géographiques de répartition de C. imicola en fonction de variables 


























22 sites au 
Maroc, 1994-
1995 




▪ Satellitaires : 
radiomètre 
AVHRR (pixel 
= 7,6 km²)   
Abondance 
de C. imicola 
▪ Vitesse du vent (minimum 
des moyennes mensuelles 
des minima journaliers)  
 
▪ NDVI (minimum annuel des 
valeurs mensuelles 
moyennées sur 10 ans) 
R² ajusté 
= 53,2 % 
Péninsule 
Ibérique : 
R² = 39,7 %
pour sites 








dans 34 sites en 
Afrique du Sud, 
1984-1986 




▪ Satellitaires : 
radiomètre 
AVHRR (pixel 
= 7,6 km²)  
Abondance 
de C. imicola 
▪ LST (moyenne sur 3 ans des 
minima annuels) 
 
▪ NDVI (moyenne sur 3 ans 
des minima annuels) 
R² 







60 sites sur la 
péninsule 
Ibérique et 22 
sites au Maroc, 
1993-1995 
▪ Satellitaires : 
radiomètre 
AVHRR (pixel 
= 7,6 km² ) et 
MNT (pixel 
= 8 km²) 
Abondance 
de C. imicola 
▪ NDVI (phases des cycles 
annuel et triannuel)   
 





▪ VPD (phase du cycle 
annuel) 
 














al. (2003)  
Piègeages de 
Culicoides dans 
32 sites en 
France, 2000-
2001 
▪ Satellitaires : 
radiomètre 
AVHRR et MNT 
(pixel = 1 km²) 
Abondance 
de C. imicola 
▪ LST (minimum, maximum et 
phase du cycle triannuel) 
 













▪ MIR (moyen, amplitude et 
phase du cycle annuel) 
 
▪ NDVI (minimum et phases 
des cycles biannuel et 
triannuel) 
 
▪ LST (maximum) 
 
▪ TAIR (moyen et phase du 




= 93 %; 
Spécificité 
= 98 % 
  







87 sites au 
Portugal, 2000-
2001 
▪ Satellitaires : 
radiomètre 
AVHRR (pixel 
= 1 km²) et MNT 
(pixel = 1 km²) 
Classes 
d'abondance 
de C. imicola 
▪ NDVI (phase du cycle 
annuel et amplitude du 
cycle biannuel) 
 
▪ MIR (moyen et amplitude 
du cycle biannuel) 
 
▪ LST (variance) 
 
▪ TAIR (phase du cycle 
triannuel et amplitude du 
cycle biannuel) 
kappa 






dans 248 sites 
en Sicile, 2000-
2002 
▪ Satellitaires : 
radiomètre 
AVHRR (pixel 
= 1 km²) et MNT 




▪ LST (phase du cycle 
triannuel, amplitude du 
cycle biannuel) 
 
▪ MIR (moyenne, minimum, 
phases des cycles triannuel 
et annuel, et amplitude du 
cycle annuel) 
 
▪ NDVI (phase du cycle 
annuel, moyenne et 
variance) 
kappa 
= 0,68  /  
NDVI : normalized difference vegetation index* = indice de végétation à différence normalisée ; LST : Land surface 
temperature* = température de la surface terrestre ; MIR : middle infrared reflectance* = rayonnement dans 
l’infrarouge moyen ; VPD : vapour pression deficit = déficit de pression de vapeur ; TAIR : air temperature* 
= température de l’air. 
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3. Bilan, limites et propositions 
 
Les avantages et inconvénients des modèles et les informations qu’ils apportent sont 
synthétisés et replacés dans le contexte épidémiologique de la FCO en France afin de dégager 
des propositions de travail de thèse. 
 
3.1. Avantages et inconvénients liés à l’objet modélisé 
L’application des modèles épidémiologiques doit à terme servir d’outils d’aide au contrôle 
des maladies. Pour cela, l’objectif de ces modèles peut être de mieux définir les zones et 
périodes à risque ou de mieux comprendre le cycle de transmission de la maladie (facteurs de 
risque ou seuils d’interruption par exemple). Deux approches peuvent être distinguées selon 
qu’elles portent sur la maladie ou sur le vecteur. 
 
3.1.1. Modélisation de la maladie 
Les modèles fondés sur la maladie (ou sur la circulation virale) ont l’avantage, par rapport 
à ceux fondés sur les vecteurs, d’étudier directement le phénomène que l’on cherche à 
prévenir (la maladie). En revanche, ils ne permettent pas de comprendre le mécanisme intime 
menant au « résultat » maladie. En effet, pour que le virus circule (et éventuellement que la 
maladie se déclare), il faut que trois « acteurs » soient réunis : i) le virus, ii) une espèce 
sensible, iii) un vecteur compétent et capable. Les modèles géographiques, cherchant à relier 
la maladie avec l’environnement (ici les variables météorologiques), présentent un lien moins 
direct que celui existant entre l’environnement et l’abondance de vecteurs, surtout si le virus 
n’a pas de réservoir environnemental (pas de maintien dans le milieu extérieur), comme c’est 
le cas pour la FCO. Le plus souvent, ils ne tiennent pas compte du déplacement des animaux, 
ni de leur localisation au moment de l’exposition au pathogène. En revanche, les données 
épidémiologiques concernant la maladie sont souvent moins difficiles à recueillir, notamment 
s’il s’agit de maladies à déclaration obligatoire, que les données entomologiques. 
 
3.1.2. Modélisation des vecteurs 
Modéliser la présence ou l’abondance de vecteurs correspond à estimer le risque 
« potentiel » de survenue de FCO qui caractérise les zones où, si des animaux sensibles sont 
présents, le virus pourra circuler. Ainsi, cette démarche peut être menée même en l’absence de 
circulation virale ; elle permet alors de cibler les programmes d’épidémiovigilence. Cette 
approche présente aussi l’avantage d’améliorer les connaissances sur les vecteurs, ce qui est 
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particulièrement intéressant pour les Culicoides dont la bio-écologie est mal connue. En 
revanche, le recueil des données entomologiques nécessaires à la construction des modèles est 
souvent fastidieux, notamment dans le cas des Culicoides en raison de leur abondance, leur 
petite taille, leur variété ainsi que les similitudes morphologiques des espèces piégées et les 
problèmes taxonomiques qui leur sont associés.  
 
3.2. Avantages et inconvénients liés au type de variables environnementales incluses 
Tous les modèles présentés ici s’appuient sur des variables environnementales 
météorologiques, soit recueillies directement à partir de stations de terrain, soit obtenues à 
partir d’images satellitaires à basse résolution spatiale. Mis à part deux modèles qui testent 
l’effet de l’altitude (Conte et al., 2003 ; Wittmann et al., 2001) et de la longueur des cours 
d’eau (Conte et al., 2003), aucune autre influence environnementale n’est testée. 
 
3.2.1. Données météorologiques recueillies sur le terrain 
Les données recueillies sur le terrain peuvent être issues de stations de terrain fixes, 
parfois situées à quelques kilomètres des sites échantillonnés, ou de petites stations mobiles 
placées sur le site même. Les données des stations fixes sont souvent disponibles pour de 
longues périodes de temps mais ne reflètent pas forcément les conditions locales observées 
sur le site échantillonné (Baylis et al., 1998). De plus, il arrive que plusieurs sites dépendent 
d’une même station. Afin d’éviter ce problème, certains protocoles de piégeage 
échantillonnent un site23 proche de chaque station, ou bien interpolent les variables 
météorologiques (comme dans Conte et al., 2003). Les stations mobiles sont plus souples 
d’utilisation, mais, outre leur coût, elles sont très dépendantes des conditions locales (lieu de 
pose choisi) et ne permettent pas de travailler sur de longues séries temporelles. De plus, un 
nombre limité de paramètres sont mesurés. Enfin, la production de cartes de risque à partir de 
modèles fondés sur des données issues de stations de terrain se heurte à des problèmes 
d’interpolation puisque les paramètres du modèle ne sont mesurés que pour un nombre limité 
de sites. 
 
3.2.2. Données satellitaires 
Pour tous les modèles présentés ci-dessus, les données météorologiques proviennent 
toutes du capteur AVHRR porté par les satellites NOAA (National Oceanic and Atmospheric 
Administration). Ces satellites présentent une basse résolution spatiale (taille du pixel 
                                                 
23 Dans le cas des Culicoides, les sites sont des élevages de ruminants ou de chevaux. 
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de 1,1 km²)24 et une haute résolution temporelle (au moins deux acquisitions de la même 
scène par jour), les deux étant inversement proportionnelles. Le capteur AVHRR mesure le 
rayonnement électromagnétique dans cinq bandes spectrales couvrant les domaines du visible, 
du proche infrarouge et de l’infrarouge thermique (Girard & Girard, 1999). À partir des 
images acquises par ces capteurs, des indices météorologiques (tels que LST ou TAIR) 
peuvent être extraits. Les informations sont souvent synthétisées en réalisant une analyse de 
Fourier sur une série d’images afin de déterminer non pas la valeur brute de ces indices à un 
temps donné, mais leur moyenne, leurs caractéristiques en termes de cyclicité (phase et 
amplitude des cycles). Les principaux avantages de ces indices sont leur disponibilité en tout 
point de l’espace couvert par l’image à une fréquence temporelle élevée. De plus, parce que 
l’information est mesurée pour une surface donnée (« taille » du pixel) et non en un point 
particulier, ils sont moins sensibles aux variations locales que les données issues des stations 
météorologiques de terrain. Ils pourraient ainsi être plus en adéquation avec les échelles 
d’études utilisées en épidémiologie géographique (en prenant en compte l’influence du milieu 
dans le voisinage du site échantillonné et non au site exact d’échantillonnage) (Baylis et al., 
1998). 
 
3.3. Limites des modèles existants à prédire la situation en Corse 
Les résultats des piégeages réalisés en Corse avant le début de la thèse sont utilisés afin 
d’évaluer les prédictions des modèles existants pour cette région. 
 
3.3.1. Résultats de piégeages réalisés en Corse en 2002 et 2003 
Les résultats des piégeages réalisés en 2002 dans le cadre de la surveillance 
entomologique en Corse (figure 9) ont montré que les densités de C. imicola étaient très 
variables (Baldet et al., 2004 ; Baldet et al., 2005). Cette espèce a été capturée dans 11 des 
12 sites, et le nombre moyen capturé par nuit a dépassé 10 individus dans 6 sites. Elle était 
prédominante dans le sud de l’île, à Porto-Vecchio et à Figari. En 2002, C. imicola 
représentait environ 18 % des Culicoides capturés avec une moyenne de 86 individus par 
piège et par nuit (180 nuits de piégeages, 12 sites, 11 mois) (Baldet et al., 2004 ; Baldet et al., 
2005). En 2003, les densités de C. imicola ont augmenté, surtout dans l’extrême sur de l’île 
mais aussi dans deux sites en Haute Corse. Cette espèce représentait 57,9 % des spécimens 
capturés avec une moyenne de 366 individus par piège et par nuit (174 nuits de piégeage, 12 
sites, 12 mois) (Baldet et al., 2005). 
                                                 
24 Dans certains des modèles présentés, les images ont été re-échantillonnées, d’où une taille de pixel différente. 
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Figure 9 : Distribution spatiale des Culicoides piégés en Corse en 2002 et 2003. Source des 
données utilisées pour la réalisation de la carte : entomosurveillance réalisée par le Cirad, 
l’EID, l’Université de Strasbourg et les DDSV de Corse du Sud et de Haute Corse. 
 
 
3.3.2. Prédictions des modèles existants en Corse 
La capacité des modèles présentés précédemment pour prédire la situation 
épidémiologique en Corse est globalement faible. Aucun modèle fondé sur la maladie 
(partie 2.1 de ce chapitre) n’a été développé dans un contexte régional méditerranéen ou pour 
une région où le vecteur est C. imicola. Les prédictions des modèles fondés sur le vecteur 
C. imicola dans le bassin méditerranéen, quand elles sont disponibles pour la Corse, sont 
d’efficacité variable (tableau 5).  
 
Tableau 5 : Prédictions d’abondance ou de présence/absence de C. imicola en Corse par 








Carte de prédiction 
pour la Corse 





Le modèle prédit de faibles 
abondances (0,1 – 0,29) de 






Globalement, ce modèle ne permet 
pas de prédire l’abondance de 






Le seul modèle utilisant des données 
de Corse prédit une distribution de 
C. imicola sous forme de patchs de 
densités fortes et faibles en plaine, 
au sein d’une matrice de densité 
nulle (en plaine également). Les 
zones d’altitude élevée sont trop 
différentes pour que le modèle 
puisse prédire la densité du vecteur. 
 
 
Présence / absence 
 
Ce modèle  présence/absence 







Abondance     
Ce modèle prédit une abondance 
nulle ou faible pour l’essentiel de la 
Corse. Une petite zone 
d’abondance intermédiaire est 
prédite sur la côte nord-ouest de l’île 
(Calvi et Saint Florent), et une petite 
zone de forte abondance est 






Application du modèle développé 
par Baylis et al. (1999) afin de 
caractériser les zones favorables 
à C. imicola. 
 
  
L’application en Corse des 
paramètres du modèle développé 
par Baylis et al. (1999) en Afrique du 
Sud prédit des zones très favorables 
à C. imicola dans le sud-ouest de l’île 




Rouge : absence de C. imicola 
Vert : présence de C. imicola 
Gris : pas de prédiction 
Ce modèle prédit l’absence de 
C. imicola en Corse (à part quelques 
rares sites côtiers notamment à 
proximité de Ghisonaccia) 
 71
3.3.3. Évaluation des prédictions 
Il est difficile de comparer les cartes de répartition prédites par les modèles parce que 
d’une part, sans accès aux données, cette comparaison ne peut être que qualitative, et d’autre 
part les situations observées (12 sites de piégeage) et prédites (pour des pixels supérieurs 
à 1 km²) sont examinées à des échelles très différentes. Néanmoins, deux modèles paraissent 
refléter l’existence de variations locales d’abondance : celui intégrant des données 
entomologiques corses (Roger et al., 2003 ; Roger, 2002) et celui développé initialement en 
Afrique du Sud (Baylis et al., 1999) et appliqué en Corse (de La Rocque et al., 2004). 
Toutefois, comme le suggèrent Pili et al. (2006) pour la Sardaigne, une analyse à une échelle 
plus fine et incluant d’autres facteurs environnementaux paraît indispensable pour mieux 
refléter les variations locales de densités du vecteur et de répartition des foyers et ainsi établir 
des cartes de prédictions plus proches de la situation observée (Pili et al., 2006). 
 
3.4. Propositions : objectifs du travail de thèse  
 
3.4.1. Objectif général 
L’objectif général de ce travail de thèse est de développer une approche nouvelle pour 
caractériser l’environnement favorable à C. imicola et à la FCO en Corse, à une échelle 
locale. Le but est de mieux caractériser les zones à risque de présence du vecteur et de la 
maladie, afin de cibler la surveillance, en milieu infecté et en milieu indemne, et afin de 
mieux comprendre les facteurs environnementaux influant sur l’épidémiologie de la FCO et 
sur l’installation de son vecteur exotique dans les écosystèmes méditerranéens. 
 
3.4.2. Terrain d’étude : la Corse 
La Corse a été choisie comme terrain d’étude car fin 2003, au début du travail de thèse, le 
vecteur et la maladie s’étaient installés depuis peu dans le bassin méditerranéen et notamment 
en Corse25. L’île avait été durement frappée par deux épizooties (2000-2001, sérotype 2, et 
2003, sérotype 4), et la situation dans l’ensemble du bassin méditerranéen semblait se 
complexifier (nouveaux sérotypes viraux, nouveaux vecteurs impliqués et nouveaux pays 
touchés). La maladie était présente sur l’ensemble de l’île, mais avec de fortes disparités 
locales, certains élevages fortement infectés étant voisins d’élevages sains. L’origine de ces 
disparités demeurait incomprise.  
                                                 
25 À cette époque, la Corse était la seule région métropolitaine française atteinte par la FCO. 
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3.4.3. Approche maladie et approche vecteur 
Deux approches, l’une sur la  maladie et l’autre sur les vecteurs ont été mises en œuvre en 
utilisant la même méthode, afin de pouvoir les comparer et étudier leur concordance. 
L’approche fondée sur la maladie a consisté à comparer des élevages sains et infectés, celle 
fondée sur le vecteur à comparer des sites de piégeage26 où le vecteur est présent à ceux où il 
est absent. 
 
3.4.4. L’utilisation d’images satellitaires à haute résolution spatiale  pour caractériser 
l’environnement 
Afin de travailler à une échelle fine pour mieux traduire les variations locales observées, 
tout en bénéficiant de la couverture en données environnementales en tout point de l’espace, 
l’environnement a été caractérisé à partir d’images satellitaires à haute résolution spatiale. Ces 
images ne permettent pas d’extraire des variables météorologiques telles que celles utilisées 
dans les modèles présentés ci-dessus. En revanche, elles apportent une information abondante 
et fine sur l’occupation du sol, notamment la végétation. Ce travail s’est fondé sur deux 
hypothèses : i) les milieux favorables à C. imicola et à la FCO peuvent être caractérisés par 
d’autres facteurs environnementaux que les facteurs météorologiques, ii) ces « autres » 
facteurs environnementaux peuvent être extraits d’images satellitaires à haute résolution 
spatiale. En effet, nous émettons l’hypothèse que les conditions météorologiques auxquelles 
les Culicoides sont sensibles (cf. chapitre 3) influent sur le milieu, notamment sur les 
caractéristiques de la végétation, qui peuvent ainsi être considérées comme des indicateurs 
pour caractériser les conditions favorables au vecteur et à la maladie (figure 10). Cette 
approche a donc été complémentaire de celle développée jusqu’à présent et a introduit de 
nouvelles variables environnementales. Trois sources d’informations spatialisées ont été 
utilisées pour caractériser l’environnement : i) un modèle numérique de terrain (MNT), ii) un 
fichier numérique du réseau hydrographique, iii) une image satellitaire à haute résolution 







                                                 
26 Les pièges sont posés dans des élevages ovins. 
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3.4.5. Méthode utilisée pour caractériser l’environnement  
3.4.5.1. Analyse paysagère 
En plus de mieux décrire les variations locales, travailler à une échelle spatiale fine permet 
aussi de tester des variables environnementales que l’on peut plus facilement relier à 
l’écologie du vecteur. Ainsi, une approche de type paysagère a été proposée (de La Rocque et 
al., 2004). Même si des informations sur l’occupation du sol sont de plus en plus 
fréquemment intégrées pour identifier et cartographier des facteurs de risque 
environnementaux (Beck et al., 1994 ; Bouyer et al., 2006 ; de La Rocque et al., 2001a ; King 
et al., 2004), souvent, seule la surface occupée par chaque classe d’occupation du sol est prise 
en compte. Nous avons inclus ici d’autres variables relatives à la composition du paysage (par 
exemple la diversité) et à sa structure (telles que la longueur des bordures ou la connectivité). 
Cette approche étant appliquée pour la première fois à la FCO et à C. imicola et les 
connaissances sur la bio-écologie du vecteur étant limitées, la démarche proposée ici est de 
type exploratoire.  
 
3.4.5.2. Effet de la taille du voisinage 
L’environnement (paysager, hydrologique et topographique) a été étudié au voisinage 
d’élevages dont on connaît le statut sanitaire pour la FCO pour l’approche maladie et où un 
piégeage a été effectué pour l’approche vecteur. Plusieurs tailles de voisinage ont été testées 
afin de déterminer si une taille de voisinage semblait plus pertinente que les autres et tester les 
distances pour lesquelles les éléments environnementaux avaient une influence sur le vecteur 




Plusieurs modèles géographiques de répartition de la FCO et de ses vecteurs ont été 
développés ces dernières années. Les paramètres environnementaux étudiés sont 
essentiellement météorologiques. Peu de modèles paraissent adaptés pour expliquer les 
variations locales de distribution des foyers de FCO et de densité de C. imicola observées 
en Corse. De ce constat la proposition de travail suivante a été posée : développer une 
approche nouvelle pour caractériser l’environnement favorable à C. imicola et à la 
FCO en Corse, à une échelle locale. La démarche développée répond aux objectifs 
détaillés suivants : 
- mieux comprendre la répartition du vecteur principal et de la maladie en Corse, à 
une échelle locale ; 
- identifier des variables environnementales, notamment paysagères, associées au 
risque de présence du vecteur et/ou de la maladie ; 
- proposer des hypothèses pour relier ces variables à la maladie et/ou à la bio-écologie 
du vecteur ; 
- identifier les tailles de voisinage pertinentes pour étudier l’influence de 
l’environnement ; 
- valider la démarche ; 
- déterminer en zone indemne les zones propices à la survie et à la sédentarisation des 
Culicoides, zones à surveiller en priorité. 
Pour cela, l’environnement au voisinage d’élevages sains ou infectés (approche 
maladie) et de sites de piégeage où le vecteur est présent ou absent (approche vecteur) ont 
été comparés en Corse. L’environnement a été caractérisé en s’appuyant sur trois sources 
de données à haute résolution spatiale (un modèle numérique de terrain, le réseau 
hydrographique et une image satellitaire) et en définissant des variables en lien avec les 
traits de vie du vecteur. Ainsi, à partir de l’image, une approche paysagère a été mise en 
œuvre afin d’étudier à la fois la composition et la structure du paysage. Cette démarche a 
été effectuée en testant plusieurs tailles de voisinage. Enfin, la démarche, une fois validée, 





Conclusion de la première partie 
 
  
Du fait notamment de l’importance des facteurs environnementaux dans l’émergence ou 
la réémergence de nombreuses maladies, la géomatique, en permettant de mieux décrire et 
comprendre le lien entre environnement et maladie, connaît un essor considérable en 
épidémiologie. Un état de l’art de ses applications en épidémiologie a été présenté 
(chapitre 1). 
Une approche a été proposée pour caractériser le lien (méconnu) entre l’environnement 
et une maladie émergente dans un nouveau territoire. Cette approche ambitionne de prendre 
en compte les questions d’échelle d’étude et d’identifier des indicateurs environnementaux 
potentiellement déterminants pour l’écologie de la maladie. La maladie choisie comme 
modèle est la fièvre catarrhale ovine, en raison de son émergence récente en Europe et des 
questions soulevées par l’installation dans de nouveaux écosystèmes de son principal vecteur, 
Culicoides imicola, originaire d’Afrique sub-saharienne.  
L’épidémiologie de la maladie, la situation en Europe, notamment en Corse (chapitre 2), 
et les connaissances limitées de la bio-écologie de son principal vecteur (chapitre 3) ont été 
présentées. Puis, ont été détaillés les modèles déjà existants de répartition de la maladie ou 
de son vecteur, développés à basse résolution spatiale et prenant en compte essentiellement 
des paramètres météorologiques (chapitre 4).  
Une approche complémentaire, adaptée pour expliquer les variations locales de 
distribution des foyers de FCO et de C. imicola observées en Corse a été proposée. Les 
méthodes mises en oeuvre dans le cadre de cette démarche et les résultats obtenus sont 












Caractérisation de l’environnement et modélisation 
de la présence de la fièvre catarrhale ovine  







Cette deuxième partie présente les deux approches mises en œuvre en parallèle afin de 
caractériser l’environnement favorable à la survenue de fièvre catarrhale ovine (approche 
maladie) et à la présence de son principal vecteur, Culicoides imicola (approche vecteur). 
Dans un premier temps, l’environnement autour des élevages et des pièges dans des 
voisinages de 500 m, 1 km et 2 km est décrit. Pour cela, des indicateurs relatifs à l’altimétrie 
(issus d’un modèle numérique de terrain), à l’hydrographie (issus d’une base de données 
hydrographiques), à l’occupation du sol et au paysage (ces deux types d’indicateurs étant  
issus d’images satellitaires SPOT) sont calculés (chapitre 5). 
L’approche maladie, visant à identifier les zones à risque de fièvre catarrhale ovine, est 
fondée sur des données épidémiologiques provenant de 80 élevages de l’extrême sud de la 
Corse. Ces données, les méthodes statistiques mises en œuvre, les résultats obtenus ainsi que 
leur validation dans la région d’Ajaccio sont présentés dans le chapitre 6. 
L’approche vecteur, visant à identifier les zones les plus favorables à la présence du 
vecteur, est fondée sur les résultats de campagnes de piégeages effectuées en Corse en 2005. 
La méthode de capture et les résultats des piégeages sont détaillés dans le chapitre 7. Une 
partie de ces piégeages, réalisés au sein d’élevages, ont servi à modéliser le lien entre vecteur 
et environnement. Les résultats obtenus et leur validation en Corse et dans le Var sont 
exposés chapitre 8.   
Le dernier chapitre (9) présente les cartes d’aléa issues des différents modèles des deux 
approches. Une discussion portant sur les données environnementales et sur le bilan, la 




 Chapitre 5 
Caractérisation de l’environnement 
 
 
Ce chapitre présente les données utilisées, les méthodes mises en œuvre et les résultats 
obtenus pour caractériser l’environnement au voisinage des élevages, étape nécessaire à 
l’identification à l’échelle locale des zones favorables à la FCO et à son vecteur. Tout 
d’abord, les zones d’étude et les échelles de voisinage sont décrites (1). Puis, la mise au point 
d’indicateurs environnementaux, issus de trois sources de données à haute résolution 
spatiale, est passée en revue : i) les caractéristiques altimétriques, extraites des modèles 
numériques de terrain (2.1), ii) les caractéristiques hydrographiques, définies à partir d’une 
base de données de l’Institut géographique national (2.2) et iii) les indicateurs relatifs à 
l’occupation du sol et aux paysages issus des images satellitaires SPOT (3). 
 
 
1. Zones et échelles d’étude 
 
1.1. Zones d’étude 
1.1.1. Présentation générale des trois zones d’étude 
Trois zones d’étude ont été définies (figure 11) : deux en Corse du Sud (département 2A) 
et une dans le Var (83). La zone d’étude principale, où la relation entre l’environnement et les 
données épidémiologiques a été modélisée, est située à l’extrême sud de l’île et comprend les 
régions de Bonifacio et du Sartenais. La deuxième zone d’étude est la zone de validation 
externe du modèle. Elle est également située en Corse du Sud, mais est localisée un peu plus 
au nord de la première, dans la région d’Ajaccio. Enfin, une troisième zone située dans l’est 
du département du Var a été utilisée afin de tester l’application du modèle dans une autre 
région méditerranéenne. Dans cette région, Culicoides imicola est présent depuis fin 2004, 
mais la maladie est pour le moment absente. La géographie et les caractéristiques agricoles de 
la Corse (en particulier de la Corse du Sud) et du Var sont détaillées dans les parties 1.2 et 1.3 





































Zone 2 : zone de validation externe du modèle en Corse : région d’Ajaccio 
Zone 3 : zone de validation externe du modèle en Méditerranée : département du Var. 
 
1.1.2. La Corse 
1.1.2.1. Géographie 
 La Corse est la seule région administrative française métropolitaine entièrement insulaire. 
Elle est également la moins peuplée (260 000 habitants) et celle qui comprend la densité de 
population la plus faible (30 habitants/km²) des régions métropolitaines (Brunet, 2004). L’île 
a une superficie de 8 712 km², elle s’étire du nord au sud sur 183 km et d’est en ouest sur 
84 km au maximum. Elle est plus proche de l’Italie (80 km) que de la France continentale 
(170 km) et n’est qu’à 12 km de la Sardaigne. Souvent décrite comme une « montagne dans la 
mer », elle culmine au Monte Cintu à 2 706 m et comporte plus de 100 sommets dépassant 
2 000 m. Son relief et  l’importance du couvert végétal conditionnent l’habitat, l’économie et 
le mode de vie des habitants (Gauthier, 2002). Les forêts et milieux semi-naturels (formations 
arbustives, pelouses, pâturages naturels et roches) couvrent 85 % du territoire (INSEE, 
2006a). De part la position de la chaîne de montagnes, on distingue deux versants inégaux : 
un côté cismontagnard (u Cismonte : en deçà des monts) face à l’Italie et un versant 
transmontagnard (u Pumonte : au-delà des monts) à l’ouest (Brunet, 2004). L’influence de 
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cette barrière géographique se retrouve dans le découpage administratif de la région en deux 
départements, la Corse du Sud (2A) et la Haute Corse (2B), la frontière entre les deux suivant 
un axe Nord-Ouest/Sud-Est. Un parc naturel régional, couvrant 40 % de la surface de l’île, se 
situe à cheval sur les deux départements, dans la zone montagneuse (figure 12). Les deux 
zones d’étude de Corse du Sud sont présentées dans la figure 13. 
 
Figure 12 : Carte générale de Corse. 





























Figure 13 : Carte des deux zones d’étude de Corse du Sud. 
 
Données SPOT/Programme ISIS, © CNES (2001 & 2002), distribution Spot Image S.A. 
 
1.1.2.2. Agriculture 
La Corse est la région la plus rurale de métropole mais aussi la moins agricole (Brunet, 
2004): à peine 37 % de la surface est utilisée pour l’agriculture (MAP, 2006b). De plus, 90 % 
de la surface agricole utilisée est représentée par les pâturages (superficie toujours en herbe et 
pâturages collectifs) et non par les cultures (MAP, 2006b), contre 34 % en moyenne sur le 
territoire national (figure 14). En 2005, sur 1 735 exploitations professionnelles27 recensées, 
                                                 
27 Une exploitation agricole est « une unité de production autonome qui atteint une dimension économique 
minimum : 1 ha de surface agricole, 10 ares de vignes AOC, présence d’un reproducteur : 1 vache nourrice, 1 
truie mère… » {MAP, 2006 #904}. Elle est dite professionnelle si deux autres conditions sont satisfaites : i) elle 
emploie au moins l’équivalent d’une personne à trois quart temps sur l’année et ii) sa taille économique dépasse 
12 ha d’équivalent-blé, soit en Corse 3 ha d’agrumes, 40 vaches allaitantes ou 60 brebis (MAP, 2006b). En 2000, 
les exploitations non professionnelles représentaient 40 % des unités recensées mais géraient seulement 10 % du 
potentiel agricole (MAP, 2006b). 
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plus de 50 % sont des élevages (INSEE, 2006c). L’élevage le plus important en nombre 
d’exploitations est ovin et caprin (560 exploitations, soit 32 %) mais cette filière ne représente 
que 17 % de la valeur des productions agricoles (MAP, 2006b). L’élevage de bovins allaitants 
(élevés pour la viande) représente 385 exploitations (22 %) et 6 % de la valeur des 
productions (MAP, 2006b). 
 
Figure 14 : Carte de Corse : orientation technico-économique des communes. Source : 





















En Corse du Sud (4 014 km² et 118 500 habitants en 1999), seulement 21 % de la surface 
est utilisée pour l’agriculture (MAP, 2006a), et dans cet espace 96 % des terres sont des 
surfaces toujours en herbe et des pâturages (INSEE, 2006b). L’élevage ovin et caprin domine 
avec 220 exploitations professionnelles (sur un total de 550, soit 40 %) et 39 930 animaux. La 
race dominante est la brebis corse, rustique et bonne laitière (compte tenu de son petit format). 
L’élevage ovin et caprin représente 23 % de la valeur des productions (MAP, 2006a). 
L’élevage de bovins allaitants représente 125 exploitations (23 %), 27 600 animaux et 9 % de 
la valeur des productions (MAP, 2006a). Ces deux types d’élevage restent cependant 
nettement moins développés qu’en Haute Corse, où sont recensées 340 exploitations 
(109 200 animaux) pour l’élevage ovin et caprin et 260 exploitations (46 170 animaux) pour 





1.1.3. Le Var 
1.1.3.1. Géographie 
Le Var est un département de la région Provence-Alpes-Côte d’Azur situé dans le sud-est 
de la France. Sa superficie est de 6 032 km², dont 55 % est couverte par des bois et des forêts 
(MAP, 2006d). Il est très peuplé : 957 750 habitants en 2004, soit une densité de 160 habitants 
par km². De plus, le Var étant un département très touristique, la population double pendant 
l’été.  
La zone d’étude est située à l’est du département, centrée sur la vallée de l’Argens. Elle 
est délimitée à l’est par la mer Méditerranée, au sud par le massif des Maures et au nord-est 
par celui de l’Esterel (figure 15). Elle est située à 170 km de la Corse. 
 
Figure 15 : Zone d’étude dans le département du Var. Source : Tran et al., 2008, 
Télédétection (accepté). 
Données SPOT/Programme ISIS, © CNES (2005), distribution Spot Image S.A. 
 
1.1.3.2. Agriculture 
En 2004, 15 % de la surface du département est utilisée pour l’agriculture, dont 36 % est 
occupée par des vignes, 35 % par des surfaces toujours en herbe, 22 % par les terres arables, 
6 % par les vergers et le reste par d’autres cultures permanentes (MAP, 2005). Par rapport à la 
Corse, il y a donc proportionnellement moins de surface utilisée pour l’agriculture, et 
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l’utilisation de ces surfaces est très différente puisque la part des surfaces en herbe est trois 
fois moindre, la vigne et les cultures occupant une place plus importante.  
Parmi les 6 725 exploitations recensées en 2004 (MAP, 2005), seules environ 3 % 
concernent l’élevage ovin et caprin (60 000 ovins et 4 850 caprins). L’élevage bovin est très 
peu présent (410 animaux), à l’inverse des équidés (3 900 animaux) et de l’apiculture 
(24 000 ruches, le Var étant le premier département en nombre de ruches) (MAP, 2005). La 
production animale représente une très faible part des productions agricoles du département : 
moins de 2 % contre 98 % pour les productions végétales (dont 44 % pour les vins et 44 % 
pour les fleurs et plantes) (MAP, 2005). Ainsi, bien que le nombre d’ovins et caprins soit plus 
élevé dans le Var qu’en Corse du Sud, leur importance relative est beaucoup plus faible.  
Après cette brève description des zones d’étude, les échelles de voisinage à laquelle les 
données sont utilisées pour caractériser l’environnement sont décrites. 
 
1.2. Les échelles de voisinage 
L’environnement a été décrit au voisinage d’élevages (approche maladie) et de sites de 
piégeage (approche vecteur). Un des objectifs de cette thèse était d’identifier les tailles de 
voisinage pertinentes pour étudier l’influence de l’environnement sur le risque 
épidémiologique. L’installation durable d’une population de vecteurs dans un point de 
l’espace implique la présence simultanée de gîtes de repos et de reproduction ainsi que 
d’hôtes nourriciers disponibles dans un voisinage suffisamment proche pour être parcouru en 
un temps relativement court. Ainsi, les tailles de voisinage à tester dépendent de la distance de 
dispersion active (par le vol) du vecteur.  
Aucune donnée de dispersion n’est disponible pour C. imicola. Toutefois, des études 
concernant C. variipennis (Lillie et al., 1981), C. mohave (Brenner et al., 1984) et 
C. mississippiensis (Lillie et al., 1985) ont été effectuées aux États-Unis (en utilisant des 















Espèce Distance moyenne parcourue (DMoyP) et distance maximale parcourue 
(DMaxP) 
Lillie et al., (1981) Culicoides variipennis 
DMoyP varie entre 0,8 et 2,11 km/24 h  
En moyenne sur les 8 jours d’étude : DMoyP = 1,89 km/24 h  
DMaxP = 2,8 km/24 h (1 femelle) 
Brenner et al., 
(1984) Culicoides mohave 
DMoyP = 1,2 km/12 h (1re période d’activité) et 1,94 km/30 h (suite à la 2e 
et 3e  période d’activité) 
DMaxP = 6 km/30 h (1 femelle, contre le vent dominant) 
Lillie et al., (1985) Culicoides mississippensis 
DMoyP = 2 km/24 h (1re étude) et 2,2 km/24 h (2e étude) 
DMaxP = 3,2 km/24 h (1 individu) 
 
Comme les distances moyennes parcourues varient entre 0,8 et 2,2 km/jour, et en 
considérant qu’un environnement favorable doit être situé à moins d’une journée de vol, il a 
été choisi de tester des rayons de voisinage (« zones tampon ») de 0,5, 1 et 2 km autour des 
élevages et des pièges (figure 16). L’environnement a été décrit pour chaque élevage ou piège 
à l’intérieur de ces trois voisinages. 
 




2. Caractéristiques altimétriques et hydrographiques 
 
Cette partie présente d’une part l‘origine des données utilisées et les variables 




2.1. Caractéristiques altimétriques 
 
2.1.1. Source de données : les modèles numériques de terrain 
2.1.1.1. Le MNT de Corse 
Le MNT de la Corse a été acquis auprès de l’Institut géographique national (IGN, BD 
ALTI®). Sa résolution spatiale (taille du pixel) est de 50 mètres et sa précision altimétrique 
annoncée est décamétrique (figure 17). Il est projeté en Lambert 4 cartographique. Sur la zone 
d’étude principale (extrême sud de l’île comprenant les zones de Bonifacio et du Sartenais), 
l’altitude varie de 0 à 2 124 mètres et, sur la deuxième zone d’étude (Ajaccio), de 0 à 2 691 m. 
 




2.1.1.2. Le MNT du Var 
Le MNT du Var (figure 18) provient des données de la mission SRTM (Shuttle Radar 
Topographic Mission) mise en place par la NASA (National Aeronautics and Space 
Administration) et le NGA (Department of Defense's National Geospatial-Intelligence 
Agency), et distribué par l’USGS (United States Geological Survey). Ces données ont été 
 87
rendues disponibles par le consortium pour l’information spatiale du Groupe consultatif pour 
la recherche agricole internationale (Consultative Group on International Agricultural 
Research, Consortium for spatial information, CGIAR-CSI)28. La taille du pixel est de 90 m et 
la précision de l’ordre du décamètre (Jarvis et al., 2004). L’altitude pour la zone d’étude est 
comprise entre 0 et 670 m.  
 




2.1.2. Indicateurs altimétriques 
2.1.2.1. Altitude, pente, ensoleillement et orientation 
Quatre variables quantitatives caractérisant l’altimétrie des zones d’étude ont été extraites 
des MNT grâce au logiciel ENVI® : l’altitude, la pente, l’ensoleillement et l’orientation. Ces 
variables ont été choisies pour leur influence potentielle sur la bio-écologie de C. imicola.  
L’altitude est la variable de base, elle influe fortement sur la température et donc sur la 
distribution des vecteurs (dont C. imicola, cf. chapitre 3, partie 3.5.1.1). En Corse, la 
température et la pluviométrie moyenne semblent suivre le profil altitudinal de l’île 
                                                 
28 Les données sont disponibles sur le site http://srtm.csi.cgiar.org/ à partir de la base de données CGIAR-CSI 
SRTM 90m. 
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(annexe 1). La pente pourrait être un indicateur à la fois de la température (car liée à 
l’altitude) et de l’humidité (car elle influe sur l’écoulement des eaux de pluie). 
L’ensoleillement29 est un indicateur calculé en fonction de la position du soleil dans le ciel. Il 
a été calculé ici pour la date du 30 juin 2001 à 16 heures GMT (Greenwich Mean Time), soit 
18 heures en France (heure d’été), et prend des valeurs comprises entre 0 et 1. Il reflète 
également les conditions de température et d’humidité. L’orientation traduit l’exposition au 
soleil et aux vents. Comme l’exposition au soleil est déjà prise en compte dans 
l’ensoleillement, l’orientation a ici été discrétisée de façon à prendre en compte 
essentiellement la composante liée aux vents. Pour la principale zone d’étude (extrême sud de 
la Corse), elle a ainsi été codée en trois classes équitables définies en fonction de l’exposition 
aux vents en provenance de Sardaigne, vents qui pourraient transporter C. imicola : 10-130°, 
130-250°, 250-10° (0° = 360° étant situé au Nord et les mesures d’orientation étant effectuées 
dans le sens des aiguilles d’une montre). Les surfaces potentiellement à risque sont celles 
ayant une orientation 130-250° (figure 19)30.  
 
Figure 19 : Orientation des vents venant de Sardaigne vers la Corse. 
 
 
                                                 
29 L’ensoleillement est ici un indicateur théorique. Il ne correspond pas à la mesure de l’énergie du rayonnement 
solaire perçue par une surface au sol. L’indicateur théorique tient compte du relief et de la position du soleil dans 
le ciel, mais pas de la présence éventuelle d’arbres ou de bâtiments.  
30 Les données concernant le Var ne sont pas présentées car elles ne sont pas avérées nécessaires (les modèles 
retenus ne comprennent pas cette variable). 
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Les valeurs moyennes d’altitude, de pente et d’ensoleillement ainsi que la valeur 
majoritaire d’orientation dans les zones tampon ont été extraites sous ArcView®31. 
 
2.1.2.2. Bassins versants 
Les MNT ont aussi servi à définir les bassins versants (ou bassins hydrographiques, 
portions de territoires délimitées par des lignes de crête, dont les eaux alimentent un exutoire 
commun). Cela permet de tester un éventuel risque associé au bassin versant ; ce risque 
pouvant exister si la dispersion terrestre de C. imicola s’effectue le long des cours d’eau. Les 
bassins versants ont été définis sous ArcInfo®32. Les bassins élémentaires, correspondant à la 
surface d'alimentation des affluents, ont été regroupés afin de définir 29 bassins principaux en 
Corse (figure 20)33.  
 






                                                 
31 ArcView® 3.2., fonction analysis – summarize zones du module spatial analyst. 
32 ArcInfo® 9.1., en utilisant les outils hydrology du module spatial analyst. 
33 Les données concernant le Var ne sont pas présentées car elles ne sont pas avérées nécessaires (les modèles 
retenus ne comprennent pas cette variable). 
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2.2. Caractéristiques hydrographiques 
Les caractéristiques hydrographiques pourraient influer sur la répartition de C. imicola en 
étant un indicateur de l’humidité du milieu et en constituant des voies de déplacement pour les 
adultes. Le réseau hydrographique de la Corse, obtenu auprès de l’IGN, est issu du produit 
BD CARTO® (figure 21)34. Cette base de données a été préférée à un calcul à partir du MNT 
(partie 2.1.2.2 de ce chapitre) car elle est plus dense et plus précise. La longueur des cours 
hydrographiques traversant chaque zone tampon a été calculée sous ArcView®35. La figure 22 
illustre les zones tampons de 1 km autour des élevages de l’extrême sud de la Corse ayant les 
valeurs les plus faibles et la plus forte de longueur de réseau hydrographique les traversant. Le 
distance des élevages à la mer en suivant les cours hydrographiques a aussi été calculée. À 
titre comparatif, la distance au littoral (à vol d’oiseau) a été calculée. 
 





                                                 
34 Même remarque que la précédente. 
35 ArcView® 3.2. en utilisant le module geoprocessing wizard puis une fonction en ligne de commande 
([Shape].Return length) dans le field calculator. 
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Figure 22 : Illustration des zones tampons de 1 km autour des élevages de l’extrême sud de la 
Corse ayant les valeurs les plus faibles et la plus forte de longueur de réseau hydrographique 
les traversant. 
 
Zones tampon de 1 km ayant les plus faible valeurs de 
longueurs de réseau hydrographiques (Id = identifiant) 
Zones tampon de 1 km ayant la plus forte valeur de 
longueur de réseau hydrographique (Id = identifiant) 
 
Longueur réseau 
hydrographique = 0 m 









hydrographique = 783 m 
(Id = 67) 
 
 
Longueur réseau hydrographique = 8 839 m 
(Id = 22) 
 
3. Caractéristiques environnementales issues des images SPOT 
 
Cette partie présente les images SPOT utilisées, l’indice de végétation NDVI qui en a été 
extrait (3.2), puis les méthodes de classification utilisées pour obtenir une carte d’occupation 
du sol (3.3). Cette carte a permis de calculer le pourcentage de surface de chaque classe 
d’occupation du sol au voisinage des élevages et des pièges. Elle a aussi permis de définir et 
d’extraire des indicateurs paysagers reflétant la structure spatiale et la composition des entités 
de végétation dans le voisinage (3.4). 
 
3.1. Données satellitaires 
Les images SPOT sont illustrées et localisées dans les figures 13 (Corse) et 15 (Var) dans 
les parties 1.1.2.1 et 1.1.3.1 de ce chapitre. Les caractéristiques techniques de ces images sont 
résumées dans le tableau 7. Les trois images ont été acquises grâce au programme ISIS 





Tableau 7 : Caractéristiques des images SPOT. (Données SPOT/Programme ISIS, © CNES (2001, 




Extrême sud de la Corse Ajaccio Var 
Numéro de l’image 40592660106061016172I Sat+2 5059265020720124282J 
5 053-262/5 05/07/11 
10 :18 :16 1 J 
Satellite (capteur) SPOT 4  (HRV*2) SPOT 5 (HRG*2) SPOT 5 (HRG1) 
Produit SpotView (niveau 3 ortho) SpotView (niveau 3 ortho) Spot Scène (niveau 2A) 
Date de prise de vue 06/06/2001 20/07/2002 11/07/2005 
Bandes spectrales 0,50 - 0,59 (vert), 0,61 - 0,68 (rouge), 0,78 – 0,89 (PIR) et 1,58 – 1,75 (MIR) 





Taille de l’image 7187 lignes x 6566 colonnes (47 189 842 pixels) 
6953 lignes x 6953 colonnes 
(48 344 209 pixels) 
7498 lignes x 8338 colonnes 
(62 518 324 pixels) 
Projection (datum, 
ellipsoïde de référence) 
Lambert iV carto Paris 
(NTF*, ellipsoïde de Clarke 
1880 IGN) 
Lambert IV carto Paris  
(NTF, ellipsoïde de Clarke 
1880 IGN) 
UTM WGS84, Zone 32N 
*Abréviations : HRV = High resolution visible ; HRG = High resolution geometric ; NTF : Nouvelle 
triangulation française. 
 
L’image SPOT de l’extrême sud de la Corse du Sud a été acquise par le satellite SPOT 4 
en 2001. Elle a servi à réaliser un premier travail sur la fièvre catarrhale ovine (Plazanet, 
2002). Elle a une résolution spatiale de 10 mètres qui résulte de la fusion d’une image acquise 
en mode monospectral (« M », à 10 mètres) avec une autre image acquise en mode 
multispectral (« Xi », à 20 mètres). Les images de la région d’Ajaccio et du Var ont été 
acquises par le satellite SPOT 5. Elles ont une résolution spatiale de 10 mètres en mode 
multispectral.  
Les deux images de Corse (extrême sud et Ajaccio) sont des produits SpotView de 
niveau 3. Ce type de produit est corrigé d’un point de vue radiométrique et orthorectifié, c’est-
à-dire corrigé géométriquement par rapport aux conditions de la prise de vue et projeté (ici en 
Lambert 4 Carto, méridien de Paris). La mise en projection cartographique est effectuée à 
partir de points d’appui et d’un MNT pour éliminer les distorsions dues au relief. Ce type de 
produit est particulièrement recommandé pour des régions ayant un relief important (SPOT 
Image, 2005), comme la Corse. 
L’image du Var est un produit Spot Scène de niveau 2A. Ce type de produit est également 
corrigé d’un point de vue radiométrique et géométrique mais les corrections géométriques 
sont effectuées dans la projection cartographique standard (UTM WGS84 par défaut) sans 
prise de points d’appui. Le précision de localisation annoncée est « meilleure que 30 m » 
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(SPOT Image, 2005). Aucun défaut de localisation n’a été constaté lors du recueil des relevés 
de terrain. 
 
3.2. Calcul de l’indice de végétation à différence normalisée  
Compte tenu de l’importance du NDVI (défini dans la partie 2.2.2 du chapitre 1) dans les 
modèles de répartition de C. imicola développés à basse résolution spatiale (partie 2.2.2.2 du 
chapitre 4), cet indice a été calculé à partir des images SPOT. L’indice, calculé grâce au 
logiciel ENVI®, correspond à une mesure ponctuelle effectuée à la date de prise de vue de 
l’image (figures 23 et 24). Il diffère donc des indices utilisés dans les modèles à basse 
résolution spatiale, ces derniers étant une synthèse de mesures effectuées sur des séries 
temporelles d’images. Les figures 23 et 24 montrent qu’il y a plus de zones ayant de faibles 
valeurs de NDVI (ayant une activité chlorophyllienne moindre) dans l’extrême sud de la 
Corse que dans la zone d’Ajaccio ou dans le Var. Les valeurs minimales, moyennes et 
maximales du NDVI dans les zones tampons ont été extraites sous ArcView®36.  
 
Figure 23 : NDVI calculé à partir des images SPOT de Corse. 
 
 
Données SPOT/Programme ISIS, © CNES (2001 & 2002), distribution Spot Image S.A. 
                                                 
36 ArcView® 3.2., fonction analysis – summarize zones du module spatial analyst 
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Figure 24 : NDVI calculé à partir de l’image SPOT du Var. 
 
Données SPOT/Programme ISIS, © CNES (2005), distribution Spot Image S.A. 
 
3.3. Caractérisation de l’occupation du sol 
 
3.3.1. Lien entre végétation et Culicoides 
Les larves et adultes de certaines espèces de Culicoides ont été trouvés associés à des 
formations végétales : en Australie, les adultes de C. brevitarsis sont retrouvés associés aux 
herbes du genre Poa et aux joncs (genre Juncus) (Bishop et al., 1995b), en Ecosse, les larves 
et adultes de C. impunctatus sont associés aux joncs (Blackwell et al., 1994 ; Kettle, 1951), 
aux États-Unis, les larves et adultes de C. mississippiensis sont plus fréquemment retrouvés 
associés à Spartina alterniflora (Kline, 1991) et Ilex vomitoria (le yaupon) que sur Juniperus 
silicicola ou Juncus roemerianus (Lillie & Kline, 1986) et les larves de C. furens sont 
associées à Distichlis spincata (Kline, 1991) 
Bien que cela n’ait pas été testé pour C. imicola, on peut émettre l’hypothèse que cette 
espèce pourrait également être associée à certaines formations végétales. De plus, la 
végétation peut être considérée comme un indicateur global d’un ensemble de conditions du 
milieu incluant les conditions météorologiques, le type de sol et l’utilisation du milieu par 
l’homme. L’image SPOT a ainsi été classée afin de produire une carte d’occupation du sol. 
 
3.3.2. Classification et carte d’occupation du sol 
3.3.2.1. Choix de la méthode 
Trois méthodes de classification ont été testées : i) une méthode non supervisée de type 
isodata (par centres mobiles), et deux méthodes supervisées qui sont ii) une classification 
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pixel à pixel (CCP) et iii) une classification orientée objet (COO) (Guis, 2004a). Ces 
méthodes ont été décrites dans le chapitre 1.  
La classification non supervisée présentait des confusions importantes, même avec 
200 classes initiales. Cette classification n’est donc pas présentée ici. 
Parmi les classifications supervisées, la COO a été retenue pour deux raisons. Tout 
d’abord ses résultats étaient meilleurs que ceux de la CPP (réalisée sous ENVI® en utilisant 
un algorithme de maximum de vraisemblance) en termes de précision totale et de pourcentage 
de pixels classés (la meilleure CPP n’ayant permis d’obtenir une précision totale de 69,4 % et 
ayant 6,9 % de pixels non classés) (Guis, 2004a). De plus, l’approche paysage mise en œuvre 
par la suite nécessite la définition d’objets. Or la COO définit des objets lors de la première 
étape de segmentation de l’image, alors que, si l’on opte pour une CPP, les objets doivent être 
définis en regroupant les pixels contigus classés dans la même classe. Cette dernière solution, 
bien que possible, présente un risque plus important de former des objets moins homogènes 
en termes de forme et de taille. Ainsi, seule la méthode de COO est présentée ici. Cette 
méthode a été mise en œuvre pour les 3 images SPOT, en utilisant le logiciel eCognition®. La 
démarche, définie pour l’image de l’extrême sud de la Corse (principale zone d’étude), est 
décrite ci-dessous. Elle a été reprise par Bruno Barragué37 pour réaliser les classifications de 
la région d’Ajaccio et du Var (Barragué, 2006).  
 
3.3.2.2. Acquisition des relevés de végétation  
Des missions de terrain d’environ une semaine ont été effectuées afin d’acquérir les 
relevés de végétation servant de parcelles d’apprentissage et de validation pour les 
classification supervisée. Elles ont été menées en août 2004 pour la principale zone d’étude 
(Guis, 2004b), en septembre 2005 pour la région d’Ajaccio (Guis, 2005), et en mai 2006 pour 
le Var (Barragué, 2006). Les relevés ont été faits entre 1 et 3 ans après l’acquisition des 
images (juin 2001 pour l’image de l’extrême sud de la Corse, juillet 2002 pour celle d’Ajaccio 
et juillet 2005 pour celle du Var), mais approximativement à la même saison (deux mois 
d’écart), ce qui est important pour la correspondance entre la végétation relevée dans les 
parcelles et les valeurs radiométriques mesurées par les capteurs. Étant donnée la difficulté 
d’accès des terrains en Corse, les déplacements ont été effectués en voiture et la majorité des 
parcelles sont ainsi situées à proximité d’une route ou d’un chemin carrossable. Cela peut 
                                                 
37 Bruno Barragué a réalisé ces classifications dans le cadre d’un master II Gestion de l’environnement 
(Université Rennes 2), co-encadré avec Annelise Tran. 
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biaiser le recueil si l’ensemble des classes de végétation à échantillonner n’est pas défini à 
l’avance et si les relevés ne sont pas répartis dans l’ensemble de la zone à cartographier. Une 
attention particulière a donc été portée à ces deux facteurs, en utilisant des fiches de 
végétation préalablement préparées, en effectuant tous les jours le cumul des relevés effectués 
par classe et en explorant chaque jour une nouvelle zone géographique. 
Les classes de végétation que l’on souhaitait obtenir pour la carte d’occupation des sols 
ont été définies préalablement aux missions en s’appuyant sur la littérature décrivant les 
groupes végétaux classiquement présents en Corse (Gamisans, 1999 ; Gauthier, 2002) et dans 
le Var (Galangau & Loisel, 1989 ; Quertier et al., 2002) ainsi que sur les anciennes cartes de 
végétation potentielle produites par le Centre national de la recherche scientifique (CNRS) 
(Dupias et al., 1965 ; Molinier et al., 1976). Une fois les classes définies, une fiche de relevé 
de végétation a été élaborée (cf. annexe 2). Un nombre assez important de classes (28 pour la 
principale zone d’étude) a été choisi, laissant la possibilité de les fusionner par la suite. En 
effet, cette démarche est préférable au choix initial d’un petit nombre de classes, pouvant 
inclure des sous-classes différentes, et qui conduirait alors à rechercher des classes 
spectralement hétérogènes dans l’image. 
Les relevés de végétation ont été effectués sur des zones répondant au compromis 
suivant : elles devaient être à la fois les plus grandes et les plus homogènes possibles (Girard 
& Girard, 1999). Les zones où effectuer les relevés ont été en partie présélectionnées avant la 
mission et en partie définies sur le terrain. Avant la mission, plusieurs documents ont servi à 
présélectionner des zones homogènes, réparties sur l’ensemble de l’image et appartenant à 
toutes les classes que l’on souhaitait retrouver de la carte d’occupation du sol : 
- les cartes IGN 1:25000 ont servi à repérer des classes peu fréquentes telles que les 
marais et à identifier des zones accessibles par la route et où des relevés pouvaient être 
effectués ; 
- une composition colorée des trois canaux (contenant le plus de variance) de l’analyse en 
composante principale* (ACP) de l’image SPOT a été produite. L’image obtenue est 
plus contrastée que l’image initiale, et il est plus facile d’apprécier les zones homogènes 
d’un point de vue radiométrique.  
Sur le terrain des relevés ont été effectués lorsque des zones homogènes et suffisamment 
grandes étaient repérées. 
Pour chaque relevé de terrain, les coordonnées du site ont été relevées par GPS, la fiche de 
relevé de végétation a été remplie, et des photos de la végétation ont été prises. Les relevés 
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ont été repérés par au moins deux points GPS et un schéma permettant de positionner la 
parcelle (figure 25). Sur le terrain, les flores de Corse (Gamisans, 1999 ; Gauthier, 2002) et du 
Var (Galangau & Loisel, 1989 ; Quertier et al., 2002) ont servi à identifier les espèces 
végétales non reconnues. 
 








Sur ce schéma ont été représentés le Nord, la route, la distance de la parcelle relevée à la route, la parcelle, sa 
taille, les points GPS (ici ZZ046 et ZZ047), l’endroit de prise de vue, le numéro (ici P22) et l’orientation de la photo. 
 
Au total, pour chacune des trois missions, plus d’une centaine de relevés de végétation ont 
été effectués. À ces relevés de terrain s’ajoutent des parcelles reconnues par interprétation 
visuelle de l’image ou identifiées sur les cartes IGN 1:25000 comme des parcelles de sable, de 
roche, d’eau (rivières, étangs et mer) ou encore de zones urbaines et de routes. Pour chaque 
classe, les parcelles ont été séparées aléatoirement en deux groupes, l’un servant pour 
l’apprentissage (environ 60 % des parcelles), l’autre pour la validation (environ 40 %). 
 
3.3.2.3. Préparation de l’image et segmentation  
Les images ont tout d’abord été séparées en 2 classes par la méthode de classification non 
supervisée de type « isodata » afin de créer un masque contenant la mer. Les nuages et leurs 
ombres ont été découpés manuellement et masqués. Pour l’extrême sud de la Corse, la partie 
masquée de l’image représente 59,7 % de l’image initiale et a donc permis de gagner du 
temps de calcul lors du traitement de l’image masquée. Les surfaces non masquées sont 
détaillées dans le tableau 8. 
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3.3.2.4. Segmentation de l’image 
Avant de réaliser une classification orientée objet, l’image doit être segmentée en objets 
homogènes. La segmentation est paramétrée grâce à plusieurs facteurs (figure 26). Tout 
d’abord, l’utilisateur peut choisir un critère d’échelle qui correspond au niveau de finesse de 
la segmentation, en fonction de la taille des objets qu’il souhaite caractériser. Un grand 
facteur d’échelle se traduira par des objets de grande taille. Pour l’image de l’extrême sud de 
la Corse, un facteur d’échelle de 50 a été choisi afin de distinguer des objets tels que les 
champs et les prairies. Pour l’image du Var, un facteur d’échelle plus petit (15) a été choisi 
afin de tenir compte de l’existence d’un grand nombre de petites parcelles de cultures 
(figure 27). Ensuite, l’utilisateur peut définir un critère d’homogénéité qui prend en compte 
deux facteurs, un spectral et un de forme. Pour les trois images, le facteur spectral 
(radiométrique) a été fixé à 90 % et le facteur de forme à 10 % car les objets à caractériser se 
distinguaient plus par leur radiométrie que par leur forme. Enfin, le facteur de forme est aussi 
paramétrable par un facteur de lissage et un facteur de compacité (compactness). Le facteur 
d’échelle semble être celui qui est le plus déterminant (Perez Correa, 2004). Le choix des 
autres critères reste relativement empirique ; il convient donc de tester différentes 
configurations jusqu’à ce que le résultat paraisse visuellement satisfaisant (c’est-à-dire que les 















                                                 
38 formation boisée présente le long d’un cours d’eau 
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Tableau 8 : Résultats de segmentation des trois images SPOT. 
 
Résultats de la 
segmentation Extrême sud de la Corse Ajaccio Var 
Nombre d’objets  14 433 37 070 169 163 
Surface totale de la 
zone à classer (km²) 1 909 3 148 2 771 
Densité d’objets/km² 7,6 11,8 61 
 
Figure 27 : Illustration des résultats des segmentations. 
 
Extrême sud de la Corse 




(zone de Rocquebrune-sur-Argens) 
   
Données SPOT/Programme ISIS, © CNES (2001, 2002 & 2005), distribution Spot Image S.A. 
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3.3.2.5. Classification par plus proches voisins 
Une fois les images segmentées, les objets correspondant aux parcelles d’apprentissage 
ont été définis dans eCognition®. Les images ont ensuite été classées en utilisant un 
algorithme de classification par plus proches voisins. L’utilisateur dispose d’un très large 
choix d’attributs (plus de 250) sur lesquels il peut effectuer la classification. Avec la fonction 
Feature space optimisation, un espace comportant autant de dimensions qu’il y a d’attributs 
est crée. Un indicateur de la séparabilité des classes d’apprentissage est calculé et les attributs 
les plus utiles pour séparer les parcelles d’apprentissage des différentes classes sont identifiés. 
Lors de la classification de l’image entière, chaque objet est alors rattaché à la classe la plus 
proche de lui dans l’espace multidimensionnel défini, en utilisant la méthode des plus proches 
voisins.  
La qualité de la classification a été estimée à partir de l’indicateur de séparabilité des 
classes d’apprentissage et en réalisant une matrice de confusion (qui estime le pourcentage 
d’objets bien classés à partir des parcelles de validation). Si la classification obtenue n’était 
pas satisfaisante, plusieurs solutions étaient envisagées : regroupement (lorsque deux classes 
se confondaient et que leur fusion était cohérente d’un point de vue sémantique) ou sub-
division de certaines classes (si elles étaient hétérogènes) ou ajustement du nombre et des 
types d’attributs initialement testés, ou encore proposition de nouveaux attributs. Par exemple, 
sur l’image de l’extrême sud de la Corse, deux types de prairies pouvaient être distinguées : 
celles en herbe (éventuellement irriguées) et celles qui étaient sèches, distinction qui ne se 
retrouvait pas toujours sur le terrain, en raison du décalage temporel entre le moment de la 
prise de vue et le moment où la végétation est relevée. De même, pour cette image, plusieurs 
regroupements parmi les classes « maquis* », « garrigue* » et « pelouse* » ont été testés car 
le découpage présenté sur les cartes du CNRS ayant servi à définir les classes de végétation 
n’a pas été retrouvé sur le terrain. Pour chaque modification concernant les parcelles 
d’apprentissage, le choix des attributs a de nouveau été optimisé. La longueur de ce processus 
a été très variable. Ainsi pour l’image de l’extrême sud de la Corse, en dépit d’une 
quarantaine de COO39 testées ; les résultats en terme de matrice de confusion sont restés 
moins bons que ceux obtenus lors de la première classification de l’image de la région 
d’Ajaccio. Une des hypothèses qui pourrait expliquer cette difficulté est la différence de 
qualité intrinsèque des images, celle de l’extrême sud la Corse résultant de la fusion d’une 
image à 20 m et d’une image à 10 m. Une différence de netteté et de finesse est d’ailleurs 
                                                 
39 En tout, une centaine de classifications ont été testées : 10 classifications non supervisées, 60 CPP et 40 COO. 
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visible entre les deux images (figure 28 : même résolution, même paramètres d’affichage), 
notamment sur la partie agrandie (partie en bas à droite). 
 
Figure 28 : Comparaison visuelle de la qualité des deux images de Corse. 
 
Image de l’extrême sud de la Corse Image d’Ajaccio 
  
 
3.3.2.6. Résultats des classifications  
Pour l’image de l’extrême sud de la Corse, 41 attributs (sur 259) ont été retenus pour 
obtenir la meilleure classification (annexe 3). Pour les images de la région d’Ajaccio et du 
Var, l’utilisation de l’outil feature space optimisation ne s’est pas avérée satisfaisante, les 
classifications obtenues à partir de 5 attributs liés à la radiométrie (annexe 3) s’étant révélées 
meilleures que celles obtenues à partir des attributs proposés par l’outil (14 et 40 attributs 
respectivement pour les images de la région d’Ajaccio et du Var). 
Dans la mesure du possible, les mêmes classes d’occupation du sol ont été utilisées pour 
les 3 classifications. Dans le Var, la présence d’une zone incendiée a nécessité de créer une 
classe supplémentaire et, à l’inverse, les classes « prairie arborée », « garrigue » et « marais » 
n’étaient pas représentées. La figure 29 illustre chaque classe. Les surfaces occupées par 
chaque classe pour les trois classifications sont présentées dans le tableau 9. Des illustrations 
des cartes d’occupation du sol issues des classifications sont présentées dans les figures 30, 31 




Figure 29 : Illustration des classes de végétation. 
 








Végétation arbustive rase 
 








*Les zones non végétalisées comprennent les roches, le sable, les zones urbaines et goudronnées et les sols nus. 
 
Tableau 9 : Surfaces relatives occupées par les classes des trois images SPOT. 
 
Classes Extrême sud de la Corse 
(% de surface) 
Ajaccio 
(% de surface) 
Var 
(% de surface) 
Maquis, garrigue et forêt de feuillus 49,31 47,41 54,11 
Pinède 3,02 11,84 7,35 
Prairie arborée 19,76 7,78 / 
Prairie ouverte 6,83 3,96 4,84 
Végétation arbustive rase 5,63 14,06 10,98 
Cultures 1,76 8,23 11,56 
Zone non végétalisée 12,76 12.06 10,36 
Marais 0,14 0,02 / 
Eau 0,75 0,18 0,35 
Zone brûlée / / 0,37 




(1 909 km²) 
100,00 
(3 148 km²) 
100,00 










Figure 30 : Carte d’occupation du sol issue de la classification de l’image de l’extrême sud 
de la Corse. 
 
Données SPOT/Programme ISIS, © CNES (2001), distribution Spot Image S.A. 
 
Figure 31 : Carte d’occupation du sol issue de la classification de l’image d’Ajaccio.  
  
Données SPOT/Programme ISIS, © CNES (2002), distribution Spot Image S.A. 
 104
Figure 32 : Carte d’occupation du sol issue de la classification de l’image du Var.  
 
Données SPOT/Programme ISIS, © CNES (2005), distribution Spot Image S.A. 
 
Les objets contigus appartenant à la même classe ont été fusionnés afin de diminuer le 
nombre d’objets. Ainsi, pour l’extrême sud de la Corse, les 14 443 objets issus de la 
segmentation ont été agrégés en 6 704 nouveaux objets (figure 33). Le pourcentage de surface 
couverte par chaque type de végétation dans les zones tampons (au voisinage des élevages et 
des pièges) a été calculé sous ArcView®40.  
 
Figure 33 : Fusion des objets contigus de même nature. 
Extrême sud de la Corse après 
segmentation 
(zone de Porto-Vecchio) 
Extrême sud de la Corse après 
fusion des objets contigus de même 
nature 
(zone de Porto-Vecchio) 
Classification de l’extrême sud de la 
Corse 
(zone de Porto-Vecchio) 
   
Données SPOT/Programme ISIS, © CNES (2001), distribution Spot Image S.A. 
                                                 
40 ArcView® 3.2. en utilisant la fonction tabulate areas de l’outil spatial analyst. 
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3.3.2.7. Évaluation des classifications  
Afin d’évaluer l’exactitude des trois classifications, plusieurs indicateurs ont été calculés. 
Tout d’abord, les précisions totales, calculées en nombre d’objets (pourcentage de parcelles 
de validation bien classées) et en nombre de pixels41 (pourcentage des pixels de validation 
bien classés), la précision pondérée par la surface des classes et le pourcentage d’objets non 
classés sont présentés dans le tableau 10. Les matrices de confusion des trois classifications 
sont présentées en annexe 4. Le tableau 11 détaille pour chaque classe la précision pour le 
réalisateur (pourcentage de parcelles de validation bien classées) ainsi que le nombre d’objets 
et de pixels utilisés comme parcelles de validation. 
 
Tableau 10 : Indicateurs de précision pour les trois classifications. 
 
Images Extrême sud de la Corse Ajaccio Var 
Précision totale (en 
nombre d’objets) 76,8 % 92 ,2 % 96,0 % 
Précision totale (en 
nombre de pixels) 75,6 % 97,9 % 96,9 % 
Précision pondérée par la 
surface des classes 75,4 % 95,5 % 95,9 % 
Objets non classés  








Les trois classifications présentent des indicateurs de précision satisfaisants (extrême sud 
de la Corse) ou très bons (Ajaccio et Var) (tableau 10), la différence étant vraisemblablement 
liée pour partie à la qualité intrinsèque des images initiales. Les pourcentages d’objets non 
classés sont très faibles. L’indicateur de précision pondérée par la surface des classes permet 
d’ajuster la précision en fonction de l’importance relative des classes et est ainsi moins 






                                                 
41 La précision totale exprimée en nombre de pixels bien classés est la façon usuelle d’établir la précision pour 
les CPP, elle est donnée ici à titre indicatif. 
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Tableau 11 : Précision pour le réalisateur42 des trois classifications. 
 























79 80 70 50 25 63 77 90 76,8  
Nombre 




















100 100 83 44 100 100 100 100 92,2 
Nombre 












100 85 / 89 100 88 96 100 96,0 
Nombre 
d'objets 39 13 / 9 11 34 80 28 251 
V
ar
   
Nombre de 
pixels 3 238 1 676 / 557 411 1 543 3991 10 827 23 257 
 
Le nombre d’objets ayant servi à construire la matrice de validation varie entre 141 et 293, 
et au sein des classes de 4 à 142 (tableau 11). Le nombre de pixels constituant les parcelles de 
validation varie entre 23 257 et 211 295 (et 119 et 90 885 au sein des classes). Certaines 
parcelles de végétation étaient parfois peu fréquemment rencontrées sur le terrain, ce qui s’est 
traduit par un faible nombre de parcelles de validation (comme les cultures dans la région 
d’Ajaccio). Le pourcentage d’objets bien classés pour chaque classe varie entre 25 et 100 %, 
mais ces pourcentages doivent être comparés en intégrant la différence en terme de nombre 
d’objets ayant servi pour la validation. Les matrices détaillées (annexe 4) permettent de savoir 
quelles sont les confusions les plus couramment rencontrées.  
 
                                                 
42 pourcentage de parcelles de validation bien classées 
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3.4. Caractérisation du paysage 
3.4.1. Définition des indicateurs paysagers   
En considérant les cartes d’occupation du sol comme des mosaïques d’entités43 de 
végétation, des indicateurs paysagers peuvent être définis afin de caractériser la structure 
spatiale et la composition de la mosaïque. Une telle étude mettant en relation des données sur 
la FCO et les Culicoides avec des indicateurs paysagers n’a jamais été menée. Les critères de 
choix des indicateurs retenus ont été : i) leur signification d’un point de vue écologique, 
ii) leur simplicité et iii) leur diversité (appartenance à des familles différentes). Les 
indicateurs choisis ont été définis à deux échelles spatiales44 : i) pour l’ensemble des entités, 
quel que soit leur type (échelle d’un secteur, ici de la zone tampon) et ii) pour un ensemble 
d’entités appartenant au même type d’occupation du sol (échelle de la classe) (McGarigal et 
al., 2002b). Au total, six indicateurs ont été retenus à l’échelle de la zone tampon (tableau 12), 
et deux indicateurs à l’échelle de la classe (pour chacune des neuf classes) (tableau 13). Ainsi, 
24 indicateurs ont été extraits dans les voisinages des élevages et des pièges pour chacune des 












                                                 
43 Le terme français « entité » est ici employé pour désigner un polygone dont la surface est composée d’un 
même type d’occupation du sol, désigné en anglais sous le terme « patch ». 
44 Globalement, ces indicateurs peuvent être calculés à 3 échelles : i) à l’échelle d’une seule entité, ii) pour un 
ensemble d’entités de même type d’occupation du sol (échelle classe) et iii) pour l’ensemble des entités, quel que 
soit leur type (échelle d’un secteur ou de l’image entière). Dans cette étude, l’échelle d’une seule entité n’a pas 
été retenue. Pour illustrer l’effet des échelles, on peut prendre l’exemple du périmètre. À l’échelle d’une entité, le 
périmètre est la longueur des segments formant le contour d’une entité. À l’échelle de la classe, le périmètre est 
la somme des périmètres de toutes les entités du type d’occupation du sol considéré. Enfin, à l’échelle d’un 
secteur, cet indice mesure l’ensemble des périmètres de toutes les entités (quel que soit leur type). 
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Patch Density  
Densité d’entités 
(Aire-densité-frontière) 
Nombre d’entités dans la zone tampon (tous types 
d’entités confondus), divisé par la surface de la zone 
tampon et exprimé pour une surface de 100 hectares. 
LSI 
Landscape Shape Index  
Indice de forme de paysage 
(Aire-densité-frontière) 
Longueur totale de frontière (bordure) divisée par la 
longueur minimale de frontière entre classes, obtenue pour 
une classe agrégée au maximum (lorsque la classe est 
agrégée en une seule entité compacte). 
ENN_MN 
Mean Euclidian Nearest 
Neighbour Distance  
Distance euclidienne moyenne 
au plus proche voisin 
(Isolement-proximité) 
Distance moyenne à l’entité la plus proche de même type, 
la distance entre entités étant mesurée de bord à bord. (La 
distance bord à bord se mesure à partir des  centres des 
pixels.)  
CONNECT 
Connectance index  
Indice de connectivité 
(Connectivité) 
Nombre de liens entre entités de même type dans un rayon 
de 50 mètres (seuil défini par l’utilisateur), divisé par nombre 
total de liens entre entités de même type (quel que soit le 
rayon), et exprimé en pourcentage. 
PRD 
Patch Richness Density  
Densité de richesse des entités 
(Diversité) 
Nombre de types différents d’entités présents dans la zone 
tampon, divisé par la surface de la zone tampon et 
exprimé pour une surface de 100 hectares. 
SIDI 
Simpson’s Diversity Index  
Indice de diversité de Simpson 
(Diversité) 
SIDI vaut 1 moins la somme de l’abondance 
proportionnelle de chaque type d’entité élevée au carré.  
Cet indice représente la probabilité que 2 pixels pris au 
hasard soient de type différent. 
 
Tableau 13 : Indicateurs paysagers définis à l’échelle de la classe. 
 




Number of patches of class X 
Nombre d’entités de la classe X 
(Aire-densité-frontière) 
Nombre d’entités de la classe X 
LSI_X 
Landscape shape index of class X  
Indice de forme de paysage de la classe X 
(Aire-densité-frontière) 




3.4.2. Extraction des indicateurs paysagers  
Pour extraire ces indicateurs pour chacune des zones tampons (de 0,5, 1 et 2 km de rayon) 
au voisinage des élevages et des pièges, les image satellitaires ont été découpées en autant de 
petites images de la taille des zones tampons, en utilisant un script sous le logiciel ENVI® 
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(A. Tran, communication personnelle) (annexe 6). Puis les indicateurs ont été extraits grâce 
au logiciel Fragstats®45(McGarigal et al., 2002a). Afin d’illustrer concrètement les indicateurs 
extraits, les petites images correspondant aux valeurs minimales et maximales de chaque 
indicateur pour les zones tampons de 1 km autour des élevages de l’extrême sud de la Corse 
sont présentées dans le tableau 14. 
 




Image de la zone ayant la plus faible valeur 
de l’indicateur (Id = identifiant) 
Image de la zone ayant la plus forte valeur 
de l’indicateur (Id = identifiant) 
PD 
Patch Density 
PD = 3,96 (Id 50) 
 





LSI = 4,45 (Id 39) 
 






ENN_MN = 63 ,76 (Id 5) 
 





CONNECT = 3,96 (Id 76) 
 
CONNECT = 16,67 (Id 28) 
 
                                                 





PRD = 0,99 (Id 50) 
 





SIDI = 0,44 (Id 59) 
 
SIDI = 0,83 (Id 14) 
 
NP_MFG 
Number of patches 
of class MGF 
 
(MGF : maquis 
garrigue forêt) 
NP_MGF = 3 (Id 50) 
 




index of class MGF 
 
(MGF : maquis 
garrigue forêt) 
LSI_ MGF = 3,21(Id 60) 
 
LSI_ MGF = 8,54 (Id 43) 
 























Ce chapitre présente les trois zones d’étude : i) l’extrême sud de la Corse, où les 
modèles reliant environnement et données épidémiologiques et entomologiques ont été 
développés, ii) la région d’Ajaccio, où ces modèles ont été validés (validation externe), et 
iii) le Var, où le modèle sur les vecteurs est appliqué. En s’appuyant sur la distance de vol 
de différentes espèces de Culicoides, on peut émettre l’hypothèse que l’environnement 
influe sur le vecteur et la maladie dans un voisinage de quelques centaines de mètres à 
quelques kilomètres. Trois tailles de zones tampons de 500 m, 1 et 2 km ont ainsi été 
définies autour des élevages et des pièges. L’environnement est ensuite caractérisé pour 
ces trois échelles de voisinage.  
Afin de caractériser l’environnement favorable à C. imicola et à la FCO en Corse à 
une échelle locale, trois sources de données environnementales ont été utilisées. Tout 
d’abord des modèles numériques de terrain ont permis d’extraire les variables 
altimétriques suivantes : altitude, pente, ensoleillement et orientation. À partir d’un réseau 
hydrographique, la longueur des réseaux parcourant les zones tampons autour des 
élevages et des pièges a été calculée. Enfin, une classification orientée objet par plus 
proches voisins a été mise en œuvre sur les images SPOT à haute résolution spatiale. Les 
cartes d’occupation du sol obtenues ont servi à calculer le pourcentage de surface de la 
zone tampon occupée par chacune des classes d’occupation du sol. Ces cartes ont 
également permis d’extraire des indicateurs paysagers reflétant la structure spatiale et la 
composition des entités de végétation. 
Les trois chapitres suivants présentent les approches mises en œuvre sur la maladie et 
sur les vecteurs.  
 2




Afin d’identifier les zones à risque de FCO, des données épidémiologiques provenant de 
80 élevages de l’extrême sud de la Corse sont mises en relation avec les données 
environnementales décrites dans le chapitre précédant (chapitre 5). Les données 
épidémiologiques utilisées (1), les méthodes statistiques mises en œuvre pour modéliser le lien 
entre maladie et environnement, les résultats obtenus et leur validation (2) puis leur 
discussion (3) sont présentés successivement. Ces travaux ont fait l’objet de deux publications 
présentées dans la section valorisations (articles 1 et 2). 
 
 
1. Données épidémiologiques 
 
Des données épidémiologiques concernant 80 élevages ovins de l’extrême sud de la Corse 
ont été recueillies afin d’être mises en relation avec les données environnementales. Le choix 
de l’unité épidémiologique (1.1), la méthode de mesure de la maladie (1.2) et la localisation 
des élevages (1.3) sont présentés ci-dessous. 
 
1.1. Unité épidémiologique 
En France, tout élevage est soumis à déclaration auprès des services vétérinaires 
départementaux, et chaque animal doit être recensé et identifié. Les services vétérinaires 
disposent de la liste des exploitations à l’échelle communale. Cependant, compte tenu 
l’hétérogénéité spatiale au sein des communes, une échelle plus fine a été adoptée. Afin de 
pouvoir comprendre pourquoi, au sein d’une même commune, certains élevages étaient 
infectés alors que d’autres étaient sains, l’élevage a été choisi comme unité épidémiologique. 
 
1.2. Mesure de la maladie 
Pour mesurer l’état sanitaire des élevages vis-à-vis d’une maladie, plusieurs indicateurs 
peuvent être utilisés : la sérologie, la virologie ou bactériologie, ou la clinique, chacun 
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présentant des contraintes limitant leur utilisation. Par exemple, les résultats d’analyses 
sérologiques, virologiques ou bactériologiques ne peuvent être utilisés que s’ils ont été 
recueillis selon un protocole d’échantillonnage adapté. De même, les symptômes pouvant être 
frustes ou confondus avec d’autres maladies, la présence de la maladie doit être confirmée 
dans les élevages cliniquement suspects par des analyses complémentaires. 
La FCO fait partie des maladies à notifier à l’Organisation mondiale de la santé animale 
(OIE). Ainsi, en France, la déclaration de toute suspicion clinique de fièvre catarrhale ovine 
est obligatoire. Elle engendre une procédure visant à confirmer ou infirmer la suspicion au 
moyen de tests virologiques. Au terme de cette procédure, les élevages ayant été confirmés 
positifs par RT-PCR par le laboratoire de référence sont officiellement déclarés infectés. On 
peut considérer que la démarche de déclaration des cas suspects de FCO par les éleveurs est 
bien suivie car elle conditionne l’obtention d’aides compensatoires de l’État en cas d’infection 
des troupeaux.  
La détermination du statut sanitaire des élevages étudiés a donc reposé sur la déclaration 
obligatoire (suspicion clinique confirmée par analyse virologique). Seuls les élevages ovins 
ont été retenus puisque en Corse seuls ces animaux présentaient des signes cliniques. La liste 
des élevages ovins officiellement infectés (quel que soit le sérotype impliqué) pendant la 
période 2000-2003 a été obtenue auprès des services vétérinaires de Corse du Sud. Tout 
élevage ovin ne faisant pas partie de la liste a été considéré comme non infecté. 
 
1.3. Localisation des élevages 
Lors d’une précédente étude sur la FCO en Corse (Plazanet, 2002), un agent 
(G. Bousquet) des services vétérinaires de Corse du Sud, avait pointé sur des cartes 
topographiques de l’IGN au 1:25 000 les bergeries des troupeaux ovins, bovins et caprins de 
Corse du Sud qui étaient sous sa responsabilité. Un troupeau est ici défini comme un groupe 
d’animaux gardés ensemble et rattachés à un élevage identifié par un numéro d’élevage. Ces 
données au format papier ont été saisies et géoréférencées sous ArcGis®, en positionnant les 
troupeaux à l’aide du scan 25®46. Au total, 404 troupeaux ovins, bovins et caprins ont pu être 
géoréférencés et projetés dans le système Lambert 4 cartographique. Toutefois, un même 
éleveur peut avoir plusieurs élevages constitués de troupeaux différents, et un même site peut 
regrouper plusieurs troupeaux rattachés à des élevages différents, appartenant au même 
éleveur ou à un ensemble d’éleveurs. Les troupeaux peuvent inclure une seule espèce 
                                                 
46 Produit de l’IGN correspondant à la version informatique des cartes papier au 1:25 000e. 
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(troupeau « monospécifique ») ou des espèces différentes (troupeau « mixte »). La notion 
d’élevage a donc été redéfinie : elle rassemble ici tous les animaux élevés ensemble sur un 
même site et ainsi a priori soumis au même risque en terme d’exposition aux Culicoides. Les 
troupeaux appartenant à des élevages ayant des numéros d’élevages différents mais élevés 
ensemble sur un même site ont donc été regroupés. Pour chaque site d’élevage, si au moins un 
des troupeaux était infecté, l’élevage a été considéré infecté. La base de données initiale a 
donc été remodelée afin d’éliminer les doublons, puis recoupée et vérifiée. Finalement, 
80 élevages ovins (dont 34 sains et 46 infectés par la FCO) situés dans la principale zone 
d’étude (extrême sud de la Corse) ont été retenus (figure 34).  
 
Figure 34 : Localisation et statut sanitaire vis-à-vis de la FCO des 80 élevages ovins de 
l’extrême sud de la Corse. 
 
 
Données SPOT/Programme ISIS, © CNES (2001), distribution Spot Image S.A. 
 
Outre le statut sanitaire, quatre caractéristiques propres aux élevages ont été recueillies : 
i) leur longitude, ii) leur latitude, iii) leur distance à la mer et iv) leur type (mixte ou 
monospécifique). Les coordonnées géographiques sont exprimées en mètres. La distance des 
élevages à la mer varie de 740 m à 17 560 m. Parmi ces 80 élevages, 7 sont monospécifiques 
et 73 comportent des ovins en association avec des bovins ou des caprins (élevages mixtes). 
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Par contre les effectifs totaux des élevages n’ont pas pu être recueillis (données non 
disponibles rétrospectivement). 
 
2. Modélisation statistique du risque de FCO 
 
Afin de caractériser les zones favorables à la FCO, et d’expliquer le statut infecté ou sain 
des élevages (variable expliquée) par les variables environnementales et les caractéristiques 
propres des élevages (variables explicatives), des modèles statistiques ont été établis pour les 
3 échelles de voisinage (trois tailles de zones tampon autour des élevages). La construction de 
ces modèles s’est déroulée en cinq étapes. Tout d’abord, les méthodes (2.1) puis les résultats 
(2.2) des analyses statistiques monovariées et  multivariées (régressions logistiques) (logiciel 
Systat®) sont présentées. Puis l’autocorrélation spatiale des résidus des modèles a été évaluée 
(logiciel R) (2.3). Enfin, les modèles ont été validés en interne (2.4) et en externe (2.5) en 
calculant l’aire sous la courbe ROC (Receiver operating characteristic) (logiciel Stata®).  
 
2.1. Méthodes statistiques 
2.1.1. Analyses statistiques monovariées 
Dans un premier temps, l’association entre les variables quantitatives et la variable 
expliquée (statut sanitaire de l’élevage) a été évaluée grâce au test non paramétrique de Mann 
et Whitney (test de rangs). Puis, les variables quantitatives ont été discrétisées en tertiles 
(discrétisation en trois classes de même effectif), ou en deux classes si la distribution de la 
variable ne le permettaient pas (par exemple si plus de la moitié des individus avaient la 
même valeur). Cette étape permet de tester et prendre en compte une relation non linéaire 
entre la variable expliquée et la variable explicative47. Compte tenu du nombre restreint 
d’élevages, les tertiles ont été préférés aux autres quantiles (quartiles par exemple)48. Les 
variables discrétisées en tertiles et les variables qualitatives ont été testées en utilisant le test 
du Chi-deux de Pearson ou le test de Fisher exact. Les corrélations des variables deux à deux 
ont été analysées en calculant les coefficients de corrélation de Pearson. 
Les variables retenues pour l’analyse multivariée étaient celles pour lesquelles le test 
statistique en analyse monovariée présentait un degré de signification inférieur à 0,15. Ce 
                                                 
47 La relation entre le risque et une variable explicative est non linéaire si par exemple le risque est associé à des 
valeurs faibles et fortes de la variable mais ne l’est pas à des valeurs moyennes. 
48 Un découpage en quartile permet de tenir compte d’une relation non linéaire mais les effectifs dans chaque 
classe sont plus petits que lors d’un découpage en tertiles. Un découpage selon la médiane (en 2 classes) ne 
permet pas de tenir compte d’une relation non linéaire. 
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seuil a été jugé suffisamment souple pour permettre de ne pas éliminer lors de l’analyse 
monovariée des variables qui auraient pu par la suite se révéler significatives en analyse 
multivariée. Ces tests ont été effectués pour les trois tailles de voisinage (zones tampons). Dès 
qu’une variable était significative pour une des tailles de voisinage, elle était retenue pour 
l’analyse multivariée (étape suivante) et ce pour les trois tailles de voisinage. Cela a ainsi 
permis de proposer un jeu similaire de variables pour l’analyse multivariée appliquée aux trois 
échelles de voisinage. 
Lorsqu’une variable quantitative était significative à la fois en continu et sous forme 
discrétisée, la forme de la relation de la variable discrétisée était examinée. Si le risque (d’être 
infecté) était strictement croissant ou décroissant entre les trois tertiles, la variable était 
retenue sous forme continue dans un souci de parcimonie. En revanche, si, pour au moins une 
des tailles de voisinage, la relation n’était pas strictement monotone, la variable était retenue 
sous forme discrétisée.  
 
2.1.2. Analyses statistiques multivariées 
Une méthode d’analyse multivariée de type régression logistique a été choisie car la 
variable à expliquer, le statut sain ou infecté des élevages, était binaire et que les variables 
explicatives étaient quantitatives et qualitatives (Bouyer, 1991b). De plus, grâce à la 
discrétisation de certaines variables en tertiles, les relations non strictement croissante ou 
décroissante entre la variable expliquée et les variables explicatives pouvaient être prise en 












avec :  
P : probabilité d’être infecté (ici que l’élevage soit positif) 
α : constante 
β : coefficient associé à la variable 





Une procédure pas à pas ascendante a été mise en œuvre pour sélectionner les variables : à 
chaque étape, la variable la plus significative a été incluse dans le modèle, tout en vérifiant 
que les variables déjà incluses restaient significatives (Bouyer, 1991a). À chaque étape, les 
effets éventuels des corrélations entre les variables ont été examinés. 
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Étant donné le nombre important de variables retenues lors des analyses monovariées, il 
n’a pas été possible de toutes les tester en une seule étape. Une étape intermédiaire a donc été 
instaurée : les variables ont été rassemblées en groupes thématiques et testées par groupe. Six 
groupes ont été définis : i) caractéristiques propres des élevages, ii) altimétrie, hydrographie et 
NDVI, iii) occupation du sol, iv) variables paysagères à l’échelle de la zone tampon, v) 
nombre d’entités à l’échelle classe et vi) LSI (landscape shape index) à l’échelle classe. Les 
variables ont été considérées significatives pour un seuil p ≤ 0,1 au sein de chacun des 
groupes. Les variables significatives par groupe ont ensuite été testées ensemble. Lors de ces 
analyses multivariées tous groupes confondus, les variables ont également été considérées 
significatives pour un seuil p ≤ 0,1. 
 
2.2. Résultats des analyses statistiques 
2.2.1. Résultats des analyses statistiques monovariées 
Les analyses statistiques monovariées ont permis de sélectionner 31 variables (sur 46 
testées) statistiquement associées (p ≤ 0,15) à la présence de foyers de FCO (tableau 15). Les 
résultats des analyses monovariées détaillés pour chaque taille de voisinage sont présentés en 





















Tableau 15 : Liste des variables retenues lors des analyses monovariées (seuil 0,15). 
 
 Type Variable Nom abrégé 
Longitude Longitude T_X 
Latitude Latitude (continue) Y Caractéristiques des élevages 
Mixité Mixité MIXITE 
Altitude Altitude moyenne T_ALT 
Ensoleillement Ensoleillement moyen (continue) SOLEIL 
Pente Pente moyenne T_PENTE 
Réseau 
hydrographique Longueur du réseau T_LHYDRO 
NDVI minimal T_NDVImin 





NDVI maximal (continue) NDVImax 
% Maquis, garrigue et forêt T_MGF 
% Prairie arborée T_PAR 
% Prairie ouverte T_PRA 
% Végétation arbustive rase T_VAR 
% Cultures T_CULT 




par chaque classe 
% Zone non végétalisée T_ZNV 
Patch density T_PD 
Landscape shape index T_LSI 
Mean Euclidian Nearest Neighbour distance T_ENN_MN 
Connectance Index T_CONNECT 





Simpson's Diversity Index T_SIDI 
NP maquis, garrigue et forêt (continue) MGF_NP  
NP prairie ouverte (continue) PRA_NP  





NP) NP zone non végétalisée T_ZNV_NP  
LSI maquis, garrigue et forêt T_MGF_LSI 
LSI prairie ouverte T_PRA_LSI 
LSI végétation arbustive rase (continue) VAR_LSI 










LSI) LSI eau T_EAU_LSI 
     
   variable continue  
   variable discrète  
T_ : tertile    
 
 
2.2.2. Résultats des analyses statistiques multivariées 
Les résultats détaillés de l’analyse multivariée au sein de chacun des six groupes 
(variables proposées et retenues pour chaque taille de voisinage et pour chaque groupe) sont 
 119
présentés en annexe 8. Les variables significatives par groupe (en gris foncé dans le tableau 
16)49 ont ensuite été testées ensemble. 
 
Tableau 16 : Liste des variables retenues lors des analyses multivariées par groupe (seuil 0,1). 
 
Taille de voisinage Variables retenues lors de l'analyse multivariée par groupes 
500 m 1 km 2 km 
Latitude (continue) Y *  * 
Mixité MIXITE * * * 
Altitude moyenne T_ALT X   
Ensoleillement moyen (continue) SOLEIL X * * 
NDVI moyen (continue) NDVImoy   X X 
% Prairie arborée T_PAR   X X 
% Prairie ouverte T_PRA   X X 
% Végétation arbustive rase T_VAR X *  
Patch Density T_PD X   
Mean Euclidian Nearest Neighbour Distance T_ENN_MN   X X 
Patch Richness Density T_PRD * X X 
Nombre d’entités de prairie ouverte (continue) PRA_NP     * 
Nombre d’entités de zone non végétalisée T_ZNV_NP    X  
Landscape Shape Index de maquis, garrigue et forêt T_MGF_LSI X * X 
Landscape Shape Index de prairie ouverte T_PRA_LSI   * X 
Landscape Shape Index de zone non végétalisée (continue) ZNV_LSI   *  
      
  variable continue     
  variable discrétisée (tertiles)     
X variable non significative par groupe pour la taille de voisinage considérée 
 variable significative (p ≤ 0,1) lors de l’analyse par groupe 
* variable significative (p ≤ 0,1) lors de l’analyse par groupe puis tous groupes confondus 
 
Les résultats des analyses tous groupes confondus sont présentés dans le tableau 17 où 
apparaissent les odds ratios50 (OR) associés à chaque variable et leur intervalle de confiance à 
90 % (puisqu’un seuil de 0,1 a été choisi). Les OR se calculent à partir des coefficients β de 
l’équation de régression logistique selon la formule suivante (équation 2) : ORi = exp(βi). Plus 
l’odds ratio est élevé, plus l’association entre la maladie et l’exposition est forte. Il faut 
néanmoins signaler que les OR ainsi calculés dépendent de l’unité de mesure de la variable. 
                                                 
49 Par exemple, pour l’analyse avec une taille de voisinage de 2 km, les 9 variables sélectionnées par groupe 
sont : Y, MIXITE, T_ALT, SOLEIL, T_VAR, T_PD, PRA_NP, T_ZNV_NP et ZNV_LSI. Onze variables sont 
sélectionnées à 500 m, et 10 à 1 km. 
50 Un odds ratio est un rapport de cotes (odds). Une cote est le rapport de la probabilité d’un événement sur son 
complément. L’odds ratio peut se définir comme suit : OR = (p(1-p) chez les sujets exposés)/(p(1-p) chez les 
sujets non exposés). Lorsque l’odds ratio est égal à 1, cela traduit le fait qu’aucune association statistique entre le 
facteur et la variable expliquée n’a pu être mise en évidence. 
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Dans le cas d’une variable discrète, le seuil de significativité (p) s’interprète au niveau de la 
variable et non de la classe (une variable peut ainsi être significative à un seuil donné même si 
le p calculé pour un des tertiles ne l’est pas). 
 
Tableau 17 : Modèles statistiques de présence de la FCO dans les élevages (seuil 0,1). 
 
Tailles de voisinage 
1 km 2 km 
Variables* 
• classes 
OR p OR (IC 90 %) p 
OR p 
Type d’élevage ovin   
Monospécifique 1  1 1  
• Mixte 57,83 0,013 133,29 (10,74-1653,83) 0,001 
37,16 0,003 
Latitude (km) 0,88 (0,83-0,94) - 
0,86 
(0,81-0,92) 0,000 
- 1E-4 (3E-8 – 0,56) 0,079 
2E-6 
(4E-11 – 0,08) 
Patch Richness Density    
1  - - 
Valeurs moyennes (T2) (1,54-15,33) 0,024 - 
0,81 
(0,21-3,09) - - 
Végétation rase arbustive 
 
500 m 









Valeurs faibles (T1) 
4,86 - 
Valeurs élevées (T3) 0,791 
   
• 
• 
Absence - 1  - 
Présence - 5,2 0,036 - (1,43-18,92) 
LSI de zone non végétalisée - 1,53 - 
LSI de prairie ouverte 
0,064 (1,05-2,22) 
   
Valeurs faibles (T1) - 1  - 
Valeurs moyennes (T2) - 0,13 (0,03-0,66) 0,038 - 
Valeurs élevées (T3) - 1,31 (0,28-6,20) 0,777 - 
LSI de maquis, garrigue et forêt    
Valeurs faibles (T1) 1  - 
Valeurs moyennes (T2) - 12,18 (2,27-65,35) 0,014 - 
Valeurs élevées (T3) - 10,07 (1,98-51,07) 0,019 - 
Nombre d’entités de prairies 










Constante α = 513.06  pour le modèle avec un voisinage de 500 m, -3.37  pour 1 km et 612.86  pour 2 km. 
T : tertiles ; OR: odds ratio ; IC 90 %: intervalle de confiance à 90 %. 
 121
Le tableau ci-dessus présente les OR des variables quantitatives pour une variation d’une 
unité. Pour certaines variables, la variation d’une unité n’est pas réaliste d’un point de vue 
biologique. Par exemple, pour l’ensoleillement moyen, qui varie entre 0 et 1, il est 
exceptionnel d’observer une variation de 1 entre deux sites. Une autre façon de présenter les 
résultats consiste à calculer les OR associés à une variation pour un intervalle différent, en 
choisissant une valeur réaliste d’un point de vue biologique. Pour une variable comme la 
latitude, une variation de 10 km est réaliste par exemple. Pour les variables pour lesquelles il 
est difficile de savoir quel intervalle est réaliste, il est possible de calculer la différence inter-
tertile (intervalle entre le 3è et le 2è tertile). Le tableau 18 présente les OR des variables 
quantitatives calculés pour des intervalles différents de 1. La variable « LSI ZNV » n’est pas 
présentée car l’intervalle de variation inter-tertile est proche de 1. 
 
Tableau 18 : Odds ratios associés à une variation dont l’étendue est différente de 1. 
 
Variable quantitative  
(échelle de voisinage) 
Intervalle de variation*  
OR 
(IC 90 %) 
Latitude (500 m) 10 km 
0,29 
(0,16 – 0,51) 
Ensoleillement moyen (1 km) 0,03 
0,76 
(0,59 – 0,98) 
Latitude (2 km) 10 km 
0,23 
(0,12 – 0,43) 
Ensoleillement moyen (2 km) 0,03 
0,67 
(0,49 – 0,93) 





Les trois modèles développés pour des tailles de voisinage de 500 m, 1 et 2 km incluent 
respectivement 3, 6 et 4 variables. Ils incluent tous au moins une variable paysagère. Trois 
variables sont communes à au moins deux modèles (le type d’élevage, la latitude et 
l’ensoleillement moyen) et six autres sont incluses dans un seul modèle.  
La variable relative au type d’élevage est retenue dans les trois modèles. Les très fortes 
valeurs d’odds ratios qui lui sont associés et la largeur des intervalles de confiance reflètent le 
déséquilibre des effectifs concernant cette variable : 1 élevage sur 7 élevages monospécifiques 
(14 %) est infecté, alors que 45 élevages sur 73 élevages mixtes (62 %) le sont. 
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Les variables relatives à la latitude et à l’ensoleillement sont retenues dans deux modèles. 
Les élevages situés le plus au sud (avec une latitude plus petite) et avec un indicateur 
d’ensoleillement faible sont associés à un risque plus élevé.  
Le modèle développé pour un voisinage de 1 km comprend 3 variables paysagères 
relatives à l’indice de forme de paysage (Landscape Shape index, LSI) pour les classes i) zone 
non végétalisée, ii) prairie ouverte et iii) maquis, garrigue et forêt. Le LSI traduit la longueur 
des bordures ou frontières des entités. L’indicateur LSI calculé pour ces classes semble donc 
être plus important que le pourcentage de la surface occupée par ces mêmes classes. 
Les trois autres variables retenues sont relatives à la diversité des entités (Patch richness 
density, densité de richesse des entités), à la présence de zones arbustives rases et au nombre 
d’entités de prairies ouvertes (respectivement pour les zones tampons de 500 m, 1 km et 
2 km). 
Des bordures importantes et un nombre d’entités élevé pour la classe prairie ouverte sont 
tous deux associés à une augmentation du risque (modèles développés pour un voisinage de 1 
et 2 km respectivement). 
Aucune variable relative au NDVI ou appartenant aux familles d’indicateurs paysagers 
relatifs à l’isolement/proximité ou à la connectivité n’a été retenue par les modèles. 
Ces résultats sont discutés dans la partie 3.2 de ce chapitre. 
 
2.3. Autocorrélation spatiale des résidus des modèles 
L’autocorrélation spatiale traduit la tendance que des points géographiquement proches  
présentent des caractéristiques similaires. Or les méthodes de régression logistique ne sont 
valables que si les deux hypothèses suivantes sont vérifiées : les résidus sont 
i) indépendamment et ii) identiquement distribués. Si les données sont spatialement 
autocorrélées et que les variables explicatives incluses dans le modèle ne tiennent pas compte 
de cette autocorrélation, les résidus seront autocorrélés. Dans ce cas, la mesure de 
l’association statistique entre les variables explicatives et la variable expliquée risque d’être 
surestimée.  
Afin de tester si l’autocorrélation spatiale des résidus51 des trois modèles, les 
variogrammes empiriques et leurs enveloppes issues de simulations de Monte Carlo ont été 
calculés (logiciel R (R Development Core Team, 2005), extensions geoR et geoRglm (Ribeiro 
Jr., 2003)). Les variogrammes et leurs enveloppes (valeurs minimales et maximales issues de 
                                                 
51 Un résidu est la différence entre ce qui est observé et ce qui est prédit par le modèle. 
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99 simulations) à plusieurs échelles et pour les trois modèles sont présentés en annexe 9. Au 
vu des graphiques, nous avons considéré que les résidus des modèles établis pour les 
voisinages de 1 et 2 km ne présentaient  pas d'autocorrélation spatiale, les résidus de celui 
établi pour le voisinage de 500 m présentent une légère autocorrélation spatiale (sur une 
portée d’environ 4 km). Il conviendrait de mieux explorer et tenir compte de cette 
autocorrélation si ce modèle devait être utilisé à des fins prédictives. 
 
2.4. Validation interne et externe des modèles 
 Les modèles ont été validés en interne (sur les 80 élevages de l’extrême sud de la Corse 
ayant servi à construire les modèles) et en externe (sur les élevages ovins de la région 
d’Ajaccio). Pour évaluer le pouvoir discriminant des modèles, l’aire sous la courbe (AUC : 
area under curve) ROC (Receiver operating characteristic) a été calculée (logiciel Stata®). 
Cette approche repose sur les notions de sensibilité et de spécificité (tableau 19) : la sensibilité 
est la probabilité qu’une prédiction soit positive lorsque l’élevage est réellement infecté, la 
spécificité étant la probabilité qu’elle soit négative lorsque l’élevage est sain.  
 
Tableau 19 : Sensibilité et spécificité. 
 
 Infecté Sain Total 
Prédiction + VP (vrais positifs) FP (faux positifs) 
Valeur prédictive positive 
VPP = VP / (VP+FP) 
Prédiction - FN (faux négatifs) VN (vrais négatifs) 
Valeur prédictive négative 
VPN = VN / (VN+FN) 
 
Sensibilité : 
Se = VP / (VP+FN) 
Spécificité : 
Sp = VN / (VN+FP)  
 
En faisant varier le seuil à partir duquel on considère que le résultat du test est positif, on 
fait varier la sensibilité et la spécificité (figure 35). Cela peut servir à déterminer le seuil 
correspondant au meilleur compromis entre sensibilité et spécificité, ou, inversement, à 








Figure 35 : Variation de la sensibilité et spécificité en fonction du seuil du test. 
Source : figure reprise de http://www.anaesthetist.com/mnm/stats/roc/Findex.htm 
 
 
Taux VP : taux de vrais positifs 
Taux FP : taux de faux positifs 
Taux FN : taux de faux négatifs 
Taux de VN : taux de vrais négatifs  
Seuil : valeur du test à partir de 




La courbe ROC permet d’évaluer la sensibilité en fonction de (1 – spécificité) de chaque 
prédiction faite par le modèle (figure 36) en faisant varier le seuil retenu. Plus le modèle aura 
un pouvoir de discrimination élevé, plus l’aire sous la courbe ROC sera proche de 1. 
Inversement, un modèle ayant une aire sous la courbe ROC proche de 0,5 a un pouvoir de 
discrimination nul. La discrimination est peu satisfaisante lorsque l’aire sous la courbe ROC 
est comprise entre 0,6 et 0,7 ; satisfaisante entre 0,7 et 0,8 ; bonne entre 0,8 et 0,9 et 
excellente au-delà de 0,9. Les aires sous les courbes ROC des différents modèles ont été 
comparées à l’aide du logiciel Stata® selon la méthode statistique proposée par DeLong et al. 
(DeLong et al., 1988). 
 








1 - spécificité 
 
- Modèle A : discrimination parfaite 
(AUC ROC = 1) 
- Modèle D : discrimination nulle 
(AUC ROC = 0,5) 
- Modèles B et C : discrimination 
intermédiaire, avec le modèle B 
ayant un pouvoir de discrimination 
meilleur que le modèle C. 
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2.4.1. Validation interne 
La validation interne (sur les 80 élevages) montre que la capacité de discrimination des 
modèles est bonne (0,8 ≤ AUC ROC < 0,9 pour 500 m et 2 km) ou excellente (0,9 ≤ AUC 
ROC pour 1 km) (tableau 20). Les différences de capacité de discrimination entre les trois 
modèles ne sont pas significatives. 
Les valeurs de sensibilité et de spécificité ont été calculées pour un seuil de 0,5 : c’est-à-
dire que les élevages dont la probabilité d’être infecté était prédite supérieure ou égale à 0,5 
ont été considérés comme infectés, et ceux dont la probabilité était prédite inférieure à 0,5 ont 
été considérés comme indemnes. Le modèle établi pour un voisinage de 1 km présente le 
meilleur compromis entre sensibilité (Se) et spécificité (Sp) : Se = Sp = 85 %. Les sensibilités 
des deux autres modèles sont légèrement meilleures mais leurs spécificités sont peu 
satisfaisantes (62 et 68 %). 
 
Tableau 20 : Validation interne des 3 modèles. 
 
Taille de voisinage 
Validation interne (n = 80) 
500 m 1 km 2 km 
Aire sous la courbe ROC 







Sensibilité (seuil : 0,5) (%) 87 85 87 
Spécificité (seuil : 0,5) (%) 62 85 68 
 
Afin d’établir si le modèle à 1 km présentait les meilleurs résultats du fait de la pertinence 
des variables incluses ou de l’échelle de voisinage, les trois séries de variables ont été 
appliquées aux trois échelles de voisinage. Les résultats montrent que le modèle à 1 km 
combine à la fois les variables les plus pertinentes et l’échelle de voisinage la plus adaptée, 
même si ces différences ne sont pas statistiquement significatives (cf. analyse présentée dans 
la section valorisations, (article 2). 
La figure 37 présente la répartition des élevages correctement prédits (vrais positifs et 
vrais négatifs) et ceux pour lesquelles la prédiction est erronée (faux positifs52 et faux 
négatifs53) en prenant le modèle établi pour un voisinage de 1 km.  
 
 
                                                 
52 Faux positifs : prédits positifs alors que l’élevage est indemne. 
53 Faux négatifs : prédits négatifs alors que l’élevage est infecté. 
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Figure 37 : Statut prédit et réel des élevages de l’extrême sud de la Corse. 
 
 
Tous les élevages prédits positifs sont représentés en noir, ceux prédits négatifs en gris ; dans les deux cas, un rond 
signifie une bonne prédiction, une étoile une prédiction erronée. 
 
2.4.2. Validation externe dans la région d’Ajaccio 
2.4.2.1. Données épidémiologiques pour la zone d’Ajaccio 
Pour valider les modèles en externe, les variables environnementales retenues dans les 
modèles ont été extraites au voisinage d’élevages ovins situés dans la région d’Ajaccio. Le 





Figure 38 : Répartition des élevages de la région d’Ajaccio.  
 
 
Données SPOT/Programme ISIS, © CNES (2002), distribution Spot Image S.A. 
 
Lorsque au moins 25 % de la zone tampon autour des élevages étaient situés en dehors de 
la zone d’étude d’Ajaccio, les élevages étaient éliminés. Ainsi le nombre d’élevages de la 
région d’Ajaccio retenus pour la validation externe varie selon la taille de la zone tampon : 
151 élevages pour un voisinage de 500 m, 134 pour 1 km et 130 pour de 2 km.  
 
2.4.2.2. Résultats de la validation externe dans la région d’Ajaccio 
Les prédictions issues de l’application des modèles à ces données ont ensuite été 







Tableau 21 : Validation externe des 3 modèles dans la région d’Ajaccio. 
 
Taille de voisinage Validation externe 
(région d’Ajaccio) 500 m 1 km 2 km 
Nombre d’élevages 151 134 130 
Aire sous la courbe ROC 







Sensibilité (seuil : 0,5) (%) 0 47 3 
Spécificité (seuil : 0,5) (%) 100 92 100 
 
 
La capacité de discrimination (AUC ROC) est satisfaisante pour les modèles établis avec 
des voisinages de 500 m et de 2 km, et bonne pour celui établi avec un voisinage de 1 km. 
Comme précédemment, ces différences ne sont pas significatives.   
En termes de sensibilité et spécificité, calculées avec un seuil de 0,5, aucun des modèles 
n’est acceptable.  
Ces deux résultats montrent un pouvoir discriminant (AUC ROC) satisfaisant mais une 
incapacité à prédire le statut des élevages de façon absolue : la probabilité de risque prédite ne 
permet pas de discriminer les élevages infectés et indemnes en se basant sur un seuil de 0,5. 
En effet, avec ce seuil, aucun élevage n’est prédit infecté pour le modèle à 500 m, et 
2 élevages seulement le sont pour celui à 2 km. La variable latitude, associée au risque dans 
ces deux modèles (contrairement au modèle à 1 km), pourrait expliquer ces mauvaises 
prédictions. En effet, la latitude présente des valeurs plus faibles pour la zone d’Ajaccio 
puisque cette dernière est située au nord de la principale zone d’étude. Cette hypothèse est 
testée dans la partie 2.5.2. 
Comme ces modèles ont un pouvoir discriminant satisfaisant, on peut les appliquer dans 
de nouvelles zones à des fins de prédictions, non pas quantitatives, mais qualitatives : ils 
peuvent en effet servir à identifier les « x % » d’élevages les plus à risque dans une zone 
donnée.  
Si un seuil de 0,5 ne permet pas de prédire le statut des élevages dans une nouvelle zone, 
on peut déterminer, grâce aux analyses ROC, le seuil optimal (correspondant au meilleur 
compromis entre sensibilité et spécificité) dans une zone comme Ajaccio, où l’on connaît le 
statut de certains élevages. Dans cette zone, le risque pourra alors être apprécié de façon 
quantitative en de nouveaux points de la région (par exemple pour un élevage nouvellement 
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installé). Dans une nouvelle zone géographique (où le statut des élevages n’est pas connu), 
cela ne peut pas être appliqué car le seuil optimal pour la zone ne peut pas être déterminé.  
Le seuil optimal se définit en fonction des situations épidémiologiques. S’il est plus 
important de ne pas « passer à côté » d’élevages à risque (réduire le nombre de faux négatifs), 
il faut choisir un seuil permettant d’obtenir une sensibilité élevée. Au contraire, s’il est plus 
important de limiter les coûts de la surveillance en réduisant le nombre de faux positifs, le 
seuil choisi devra favoriser la spécificité. Un autre critère pour choisir le seuil peut être le 
nombre d’individus bien classés (sans prendre en compte les valeurs de sensibilité et de 
spécificité). Enfin il est aussi possible de combiner différents critères (par exemple : la 
meilleure sensibilité possible sans que la spécificité soit inférieure à x). À titre illustratif, un 
seuil optimal pour chaque modèle a été choisi pour la région d’Ajaccio en imposant au  moins 
70 % d’individus bien classés et en favorisant la sensibilité. Les résultats (seuils, sensibilités 
et spécificités associées) sont présentés dans le tableau 22. Le modèle établi pour un voisinage 
de 1 km présente la meilleure sensibilité (87 %) lorsque ces critères de choix du seuil sont 
appliqués. 
 
Tableau 22 : Seuil optimal issu de l’analyse ROC pour la région d’Ajaccio. 
 
Taille de voisinage Validation externe 
(région d’Ajaccio) 500 m 1 km 2 km 
Nombre d’élevages 151 134 130 
Seuil 0,0018 0,045 0,00031 
Pourcentage d’individus bien classés 70 70 70 
Sensibilité (%) 51 87 79 
Spécificité (%) 92 52 60 
 
 
En utilisant un seuil de 0,045, la répartition des élevages d’Ajaccio correctement 
prédits (vrais positifs et vrais négatifs) par le modèle développé pour un voisinage de 1 km et 
ceux pour lesquelles la prédiction est erronée (faux positifs et faux négatifs) sont présentés 






Figure 39 : Statut prédit et réel des élevages de la région d’Ajaccio. 
 
Les élevages prédits positifs sont représentés en noir, ceux prédits négatifs en gris ; dans les deux cas, un rond signifie 
une bonne prédiction, une étoile une prédiction erronée. 
 
2.5. Analyses complémentaires 
Trois analyses complémentaires ont été réalisées pour répondre à certaines questions 
soulevées par les résultats. La première analyse visait à tester l’influence du découpage en 
groupes lors de la première phase de l’analyse multivariée. Les résultats de cette analyse, 
présentés à la fin de l’annexe 9, montrent que la modification de ce découpage n’a que très 
peu d’effets sur les modèles finaux. La deuxième analyse visait à tester la pertinence de 
l’inclusion de variables paysagères dans les modèles (partie 2.5.1). Enfin, la dernière analyse 
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visait à tester l’effet de l’inclusion ou non des coordonnées géographiques dans les modèles 
(partie 2.5.2).  
 
2.5.1. Comparaison des modèles avec et sans variables paysagères 
Comme il s’agit de la première étude à haute résolution spatiale sur les indicateurs 
paysagers influençant la survenue de foyer de FCO, il était important d’évaluer leur 
pertinence. Afin de tester l’apport de l’inclusion de variables paysagères dans les modèles, de 
nouveaux modèles sans variable paysagère ont donc été construits aux trois échelles de 
voisinage, en utilisant la même méthode. Pour comparer les modèles avec et sans variables 
paysagères, le critère d’Akaike corrigé (cAIC), mesurant la qualité de l’ajustement (proximité 
des prédictions avec la réalité) tout en prenant en compte sa parcimonie, a été choisi car les 
modèles ne présentaient pas le même nombre de variables. Les modèles incluant les variables 
paysagères présentent un meilleur critère d’Akaike (ayant une valeur plus petite) aux trois 
échelles de voisinage (tableau 23)  (pour le détail de l’analyse, se référer à l’article publié 
dans Veterinaria Italiana, présentés dans la section valorisations (article 2).  
 
Tableau 23 : Comparaison des modèles avec et sans variables paysagères. 
 
Taille de voisinage  















Mixité Mixité Mixité Mixité Mixité Mixité Caract.  
des 
élevages Latitude Latitude Latitude  Latitude Latitude 























     
 Patch Richness Density  





   LSI de prairie ouverte   
Paysage 
   




cAIC 90.4 89.5 89.8 85.1 90.6 82.9 
*Caract. : caractéristiques ; Nb. : Nombre ; cAIC : critère d’Akaike corrigé (plus cAIC est petit, meilleur est le modèle) 
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2.5.2. Comparaison des modèles avec et sans les coordonnées géographiques 
Pour tester l’effet de l’inclusion ou non des coordonnées géographiques, des modèles ont 
été construits selon la même méthode (à partir des 80 élevages de l’extrême sud de la Corse), 
sans inclure les coordonnées géographiques (sans la variable latitude) pour les modèles basés 
sur les voisinages de 500 m et de 2 km (tableau 24) et, par souci de comparaison, en forçant la 
variable latitude dans le modèle basé sur le voisinage de 1 km (initialement ce modèle 
n’incluait pas la variable latitude) (tableau 25). 
 
Tableau 24 : Comparaison des modèles avec et sans (en éliminant) la variable latitude, 
établis avec les voisinage de 500 m et 2 km. 
 
Voisinage de 500 m Voisinage de 2 km 
Avec la latitude * Sans la latitude Avec la latitude * Sans la latitude 
Latitude Pourcentage de prairie 
arborée (Tert.) 
Latitude Patch density (Tert.) 
Mixité Mixité Mixité Mixité 
Patch Richness Density 
(Tert.) 
LSI de zone non 
végétalisée (Cont.) 
Nombre d’entités de 
prairie ouverte (Cont.) 
Nombre d’entités de prairie 
ouverte (Cont.) 




LSI de zone non végétalisée 
(Cont.) 
   Nombre d’entités de zone 
non végétalisée (Tert.) 
* Modèles établis en première intention 
(Tert.) : variable codée en tertiles ; (Cont.) : variable codée en continue 
Cellules grisées : variables communes aux deux modèles   
 
Tableau 25 : Modèles établi avec (en forçant) et sans  la variable latitude établis pour le 
voisinage de 1 km. 
 
Voisinage de 1 km 
Avec la latitude ** Sans la latitude * 
Latitude Présence végétation arbustive rase 
Mixité Mixité 
LSI de zone non végétalisée (Cont.) LSI de zone non végétalisée (Cont.) 
LSI de prairie ouverte (Tert.) LSI de prairie ouverte (Tert.) 
Nombre d’entités de prairie ouverte (Cont.) LSI de maquis, garrigue et forêt (Tert.) 
 Ensoleillement moyen (continu) 
* Modèles établis en première intention 
** Modèle obtenu en forçant la variable latitude 
(Tert.) : variable codée en tertiles ; (Cont.) : variable codée en continue 
Cellules grisées : variables communes aux deux modèles   
 
Pour le modèle établi avec un voisinage de 500 m, seule la variable « mixité » reste 
commune aux modèles avec et sans les coordonnées géographiques. Pour le modèle établi 
avec un voisinage de 2 km, les variables « mixité » et « nombre d’entités de prairies 
ouvertes » sont incluses dans les deux modèles. Enfin, pour celui établi avec un voisinage de 
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1 km, trois variables sont communes : la mixité, l’indice LSI des zones non végétalisées et 
l’indice LSI des prairies ouvertes. Le retrait de la variable « latitude » entraîne donc de fortes 
modifications des modèles. 
Les résultats de validation interne et externe des modèles avec et sans les coordonnées 
géographiques sont présentés dans les tableaux 26 et 27. Cela permet de tester si les mauvais 
résultats de validation externe en terme de sensibilité et spécificité (au seuil 0,5) sont liés ou 
non à l’inclusion de la variable latitude dans les modèles.  
 
Tableau 26 : Validation interne des 3 modèles avec et sans les coordonnées géographiques. 
 
Taille de voisinage 
500 m 1 km 2 km 
Validation interne 
(n=80) 
Avec Y* Sans Y Avec Y Sans Y* Avec Y* Sans Y 
AUC ROC  













Sensibilité (seuil : 0,5) (%) 87 89 78 85 87 89 
Spécificité (seuil : 0,5) (%) 62 68 82 85 68 76 
* Modèles établis en première intention 
Y : latitude ; AUC : aire sous la courbe ; IC 95 % : intervalle de confiance à 95 % 
 
 
Les résultats de validation interne des modèles avec et sans les coordonnées 
géographiques sont globalement similaires. Les pouvoirs discriminants des modèles (AUC 
ROC) sont très légèrement inférieurs pour les modèles modifiés (avec la latitude pour les 
voisinages de 500 m et 2 km et sans la latitude pour 1 km), mais ces différences ne sont pas 
statistiquement significatives. Les valeurs de sensibilité et spécificité sont légèrement 
meilleures pour les modèles établis pour les voisinages de 500 m et 2 km, et moins bonnes 










Tableau 27 : Validation externe des 3 modèles avec et sans les coordonnées géographiques 
dans la région d’Ajaccio. 
 
Taille de voisinage 
500 m 1 km 2 km 
Validation externe 
(région d’Ajaccio) 
Avec Y* Sans Y Avec Y Sans Y* Avec Y* Sans Y 
Nombre d’élevages 151 151 134 134 130 130 
AUC ROC 













Sensibilité (seuil : 0,5) (%) 0  32 17 47 3 47 
Spécificité (seuil : 0,5) (%) 100  94 100 92 100 87 
* Modèles établis en première intention 
Y : latitude ; AUC : aire sous la courbe ; IC 95 % : intervalle de confiance à 95 % 
 
Les résultats de validation externe des modèles avec et sans les coordonnées 
géographiques sont également très proches en terme de pouvoir discriminant (aucune 
différence significative). Les valeurs de sensibilité et de spécificité pour les modèles sans la 
latitude sont meilleures que celles des modèles comportant la latitude, mais restent toutefois 
non satisfaisants. L’amélioration apportée lors de l’élimination de la variable latitude 
confirme l’hypothèse que l’inclusion de cette variable dans les modèles les rend difficilement 
exportables sur de nouveaux terrains. Cependant, éliminer cette variable ne permet pas 
d’obtenir des modèles utilisables à des fins de prédiction.  
Ainsi, les modèles issus de l’approche maladie, qu’ils comportent ou non la variable 
latitude, présentent un pouvoir discriminant satisfaisant, mais ne peuvent être utilisés à des 




Les données épidémiologiques sont discutées dans la partie 3.154, les résultats dans la 





                                                 
54 La discussion sur les données environnementales étant commune aux approches maladie et vecteur, elle est 
détaillée dans la discussion générale présentée au chapitre 9. 
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3.1. Discussion sur les données épidémiologiques 
3.1.1. Mesure de la maladie  
Comme exposé précédemment (chapitre 4, partie 3.1.), le recueil des données 
épidémiologique est souvent plus facile, surtout s’il s’agit d’une maladie à déclaration 
obligatoire comme la FCO, que le recueil de données entomologiques (du fait de l’abondance, 
la petite taille, la variété, la ressemblance et les incertitudes taxonomiques des espèces de 
Culicoides). En revanche, l’expression de la maladie implique, dans le cas de la FCO, la 
transmission du virus aux hôtes sensibles par les vecteurs. Si les hôtes sont vaccinés, ou si le 
virus n’a pas été introduit, la maladie sera absente même si l’environnement est favorable. 
Ainsi, en Corse il y a certainement des élevages qui, bien qu’étant présents dans un 
environnement potentiellement « à risque »,  sont restés indemnes du fait de la vaccination.  
Le choix de la déclaration officielle de foyer comme mesure de l’état sanitaire des 
élevages se justifie par i) son accès facile (cf. paragraphe précédent), ii) sa fiabilité et iii) sa 
meilleure pertinence que les mesures sérologiques. Cette mesure peut être considérée comme 
fiable pour trois raisons : i) tout d’abord la méthode RT-PCR peut-être considérée comme le 
test de référence (Biteau-Coroller et al., 2006), ii) ensuite les éleveurs sont très fortement 
encouragés à déclarer les suspicions cliniques, iii) enfin en choisissant de travailler 
uniquement sur les élevages ovins, on limite un peu (mais pas complètement) les cas de 
circulation virale asymptomatique. On peut ainsi estimer que la valeur prédictive positive 
(probabilité que la maladie soit présente si le test est positif, soit ici la probabilité que 
l’élevage soit infecté si le foyer est déclaré, cf. tableau 19) est très élevée. La valeur prédictive 
négative (probabilité que la maladie soit absente si le test est négatif, soit ici probabilité que 
l’élevage soit indemne en l’absence de foyer) est sans doute un peu moins élevée du fait de la 
présence de faux négatifs. En effet, il pourrait y avoir des élevages peu touchés par la maladie 
où les animaux malades ou infectés mais asymptomatiques n’ont pas été identifiés.  
Enfin, le choix de cette mesure comme indicateur du statut sanitaire est plus intéressant 
qu’une analyse sérologique. Tout d’abord, chez les ovins, un indicateur basée sur des résultats 
sérologiques n’aurait été possible qu’en se limitant aux données de 2000 (d’où un nombre 
limité d’individus), puisque dès l’hiver 2000 – 2001, certains troupeaux ovins ont été vaccinés 
et que, actuellement, un animal vacciné ne peut pas être distingué d’un animal infecté par 
sérologie. D’autre part, chez les bovins, les données sérologiques n’étaient pas exploitables 
car elles n’étaient pas représentatives, l’échantillonnage basé sur le volontariat des éleveurs 
n’était pas représentatif. Or, on peut penser que la décision des éleveurs de tester leurs bovins 
a pu être influencée par la présence de cas cliniques chez les ovins (pour les éleveurs ayant à 
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la fois des bovins et des ovins) ou dans le voisinage. De plus, au sein même des troupeaux 
prélevés, tous les animaux n’ont pas été testés, et la proportion d’animaux testée est le plus 
souvent inconnue ou alors très variable. Or, plus on teste d’animaux, plus la probabilité de 
trouver des séropositifs est grande. Par ailleurs, comme on ne peut être certain du statut 
indemne d’un élevage que si tous les animaux ont été testés, il aurait été impossible de définir 
quels troupeaux bovins étaient indemnes. 
Prendre en compte les foyers ovins survenus sur une période de quatre années (2000 - 
2003) diminue le biais lié à la vaccination (le fait que certains élevages soient restés indemnes 
du fait de la vaccination) puisque durant cette période deux vagues de circulation virale de 
sérotypes différents (les sérotypes 2 et 4) ont frappé l’île, et que à chaque fois, conformément 
à la législation européenne, la vaccination n’a pas été mise en place avant l’arrivée du 
sérotype viral (les campagnes de vaccination ont eu lieu au cours des campagnes de 
prophylaxie hivernales suivant la saison de circulation virale). Néanmoins, il existe très 
probablement des élevages restés indemnes du fait de la vaccination. Mais ce biais de mesure 
existe également pour les autres indicateurs de l’état sanitaire des élevages, notamment les 
analyses sérologiques. Par ailleurs, travailler sur une période de quatre années, par rapport au 
fait de travailler uniquement sur les foyers liés au sérotype 2 (responsable de foyers en 2000 
et 2001), permet d’augmenter les chances d’identifier des sites à risque éloignés du site 
d’introduction originel de la maladie (puisqu’en quatre ans, le vecteur a pu s’installer dans de 
nouveaux gîtes sur l’ensemble de l’île et que les sérotypes ont pu circuler et diffuser plus 
largement).  
 
3.1.2. Échantillonnage et localisation des élevages  
Le recensement des troupeaux de Corse du Sud a été réalisé par un des agents des 
services vétérinaires de Corse du Sud en 2001. Il  n’a pas pu être comparé à une liste officielle 
exhaustive car les archives des bases de données de la direction départementale des services 
vétérinaires (DDSV) ne sont pas disponibles et que les données sont consultables uniquement 
à l’échelle de la commune. La comparaison est aussi rendue difficile par le fait que ce sont les 
bergeries qui avaient été pointées, et non les élevages tels qu’ils sont identifiés par les services 
vétérinaires (identification avec un numéro d’élevage, cf. partie 1.3. de ce chapitre). 
Néanmoins, même si le recensement effectué n’est vraisemblablement pas exhaustif, le 
nombre de troupeaux ovins (203 sur les 404 troupeaux pointés) est du même ordre de 
grandeur que le chiffre d’exploitations ovines et caprines professionnelles de Corse du Sud 
(220) annoncé par le Ministère de l’Agriculture et de la Pêche pour l’année 2005 (MAP, 
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2006a). On peut aussi regretter que les changements (cessations, nouveaux éleveurs…) 
intervenus depuis 2001 n’aient pas été pris en compte. L’information obtenue reste néanmoins 
très précieuse et n’est pas répertoriée ailleurs (seule la distribution des élevages à l’échelle de 
la commune est connue par les DDSV). A priori, choisir les élevages sous la responsabilité 
d’un agent des services vétérinaires ne constitue pas en soi un biais important, puisque un 
grand nombre d’élevages ont été recensés, sans prendre en compte leur statut sanitaire (cette 
information étant issue d’une synthèse de données officielles de la DDSV réalisée en 2004).  
Les élevages ont été localisés au niveau des bergeries. La localisation idéale des élevages  
infectés serait le lieu d’exposition pendant la période à risque. Cela impliquerait de disposer 
du parcellaire agricole afin connaître les pâturages précis occupés, ainsi que les modalités de 
conduite d’élevage, notamment si les animaux étaient rentrés la nuit à la bergerie ou non. Ces 
données ne sont pas disponibles et leur obtention représenterait une charge de travail très 
importante et raisonnablement envisageable que pour une zone limitée. Néanmoins, dans le 
cas de la FCO, ce biais de localisation potentiel est réduit par le fait que les ovins sont souvent 
rentrés le soir à la bergerie (notamment pour la traite), et qu’ils passent ainsi la soirée et la 
nuit, période d’activité des Culicoides, au voisinage des bergeries. 
 
3.1.3. Données sur les caractéristiques des élevages  
Plusieurs informations auraient pu utilement compléter cette étude : les effectifs des 
élevages, et leur pratique éventuelle de la transhumance. 
Les effectifs des élevages n’ont pas pu être recueillis de façon rétrospective pour tous les 
troupeaux et n’ont donc pas été inclus dans l’analyse (trop de données manquantes). Ceci 
pourrait constituer un biais puisque le risque d’avoir au moins un animal malade augmente 
avec la taille du troupeau. Néanmoins, ce biais pourrait être moins important que supposé 
puisque pour 85 élevages de la région d’Ajaccio pour lesquels la taille des troupeaux était 
connue, aucun lien statistiquement significatif avec la survenue de foyer n’a été mis en 
évidence (p = 0,37). 
L’absence de données relatives à la pratique de la transhumance pourrait biaiser l’étude 
puisque des voisinages d’élevages indemnes pourraient être favorables à la FCO sans 
déclaration de foyers à cause de l’absence des animaux pendant la saison de transmission de 
la FCO. En effet, en transhumance, les animaux ont sans doute moins de chance d’être 
infectés car les conditions en altitude sont moins favorables aux Culicoides (qui ne seraient 
que rarement retrouvés au delà de 900 mètres d’altitude dans le bassin méditerranéen). 
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Intégrer cette information n’a pas été possible car il aurait fallu comparer les dates et les lieux 
de transhumance aux périodes de circulation virale afin de réellement savoir si les animaux 
avaient été exposés ou non ; et ces informations ne pouvaient pas être obtenues de façon 
fiable de façon rétrospective.  
Ces informations sur la localisation précise des animaux (pâturages, conduite d’élevage et 
transhumance) seraient néanmoins intéressantes à recueillir lors d’études futures afin 
d’identifier précisément les zones où les animaux sont exposés au virus. 
 
3.2. Discussion sur les résultats obtenus 
3.2.1. Variété des variables sélectionnées 
Les modèles obtenus aux trois échelles de voisinage, bien que présentant des points 
communs tels que l’inclusion de la variable mixité, ne permettent pas de dégager une seule 
catégorie de variable associée au risque. En effet, des variables liées aux caractéristiques des 
élevages, à l’altimétrie, à l’occupation du sol et au paysage sont incluses dans les différents 
modèles. De même, il n’y a pas une seule classe de végétation qui ressorte aux trois échelles 
de voisinage (que ce soit en termes de pourcentage de surface d’occupation du sol, de nombre 
d’entités ou de longueurs des bordures).  
La variété des modèles pourrait résulter de plusieurs phénomènes. Tout d’abord, la 
démarche menée ici est de type exploratoire et il n’y a pas dans la littérature d’hypothèse forte 
associant C.  imicola avec un type de végétation ou de milieu bien précis. Ainsi, cette variété 
pourrait refléter la complexité et/ou une certaine plasticité des la bio-écologie de C. imicola. 
Sa large répartition mondiale (cf. chapitre 3 partie 3) et son installation pérenne dans des 
nouveaux écosystèmes méditerranéens soutiennent cette hypothèse. Pour autant, la répartition 
spatiale de vecteur est localement très hétérogène (observations de terrain personnelles, 
illustrées dans le chapitre suivant), attestant que ce vecteur ne s’établit pas dans tous types de 
milieux.  
D’autre part, du fait de l’absence d’hypothèse a priori sur les milieux favorables au 
vecteur, i) un grand nombre de variables caractérisant l’environnement (46) ont été testée, 
ii) et la construction (méthode pas à pas ascendante) ainsi que le choix des modèles ont été 
basés sur des critères uniquement statistiques. Ces choix méthodologiques appliqués à un 
faible nombre d’élevages contribue sans doute aussi à la diversité des modèles obtenus.  
Enfin, une plus grande homogénéité entre les modèles aurait pu être obtenue si un éventail 
plus large de milieux avait été testé. En effet, seuls les milieux au voisinage des élevages ont 
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été comparés. Or les élevages n’étaient pas présents dans tous types de milieux. Par exemple,  
aucun élevage n’était situé au delà de 800 mètres d’altitude, expliquant sans doute pourquoi 
cette variable, pourtant identifiée comme influant sur la répartition du vecteur (cf. chapitre 3, 
partie 3.5.1.1), n’a pas été identifiée par les modèles.  
 
3.2.2. Importance des variables paysagères 
Les résultats montrent que les indicateurs paysagers sont pertinents pour décrire 
l’environnement favorable à la survenue de FCO aux trois échelles de voisinage. Dans la 
plupart des études portant sur la caractérisation de conditions environnementales favorables à 
une maladie ou un vecteur, l’occupation du sol est pris en compte via le type majoritaire ou le 
pourcentage de surface occupée par chaque type, variables facilement extraites dans des SIG 
(cf. chapitre 1, partie 2.4). Malgré la disponibilité de logiciels gratuits et simples permettant 
d’extraire des indices plus divers et plus complets comme Fragstats, les indicateurs relatifs à 
la longueur des frontières, à la diversité du milieu ou à la connectivité sont encore rarement 
pris en compte. Ils ont pourtant montré leur utilité pour caractériser certains aspects de 
l’écologie de la transmission de pathogènes, notamment dans le cas de la maladie de Lyme 
(Estrada-Pena, 2002). Ces résultats montrent aussi que ce type d’approche peut être mis en 
œuvre même lorsque la bio-écologie du vecteur est mal connue. 
 
3.2.3. Echelles de voisinage 
Comme la distance de dispersion par vol actif de C. imicola n’est pas connue précisément, 
trois échelles de voisinage (trois tailles de zones tampons) ont été testées. Les résultats 
montrent que l’environnement influe sur la survenue de FCO aux trois échelles. Il serait 
intéressant de tester des voisinages plus grands (en prenant une taille de zone tampon 
supérieure à 2 km) afin de voir sur quelle distance l’environnement exerce une influence sur 
la survenue de FCO.  
 
3.2.4. Variables sélectionnées dans le modèle à 1 km 
Comme le modèle à 1 km présente la plus forte capacité de discrimination, la suite de la 
discussion porte sur les variables retenues dans ce modèle. 
 
3.2.4.1. Mixité 
La mixité des élevages apparaît comme un facteur de risque pour les trois échelles de 
voisinage. Ce résultat va à l’encontre de l’hypothèse que les bovins, en attirant plus les 
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Culicoides que les ovins, pourraient avoir un rôle protecteur vis-à-vis de ces derniers (Du 
Toit, 1962 ; Luedke & Anakwenze, 1972). Les résultats obtenus ici sont néanmoins à 
interpréter avec précaution étant donné le déséquilibre des effectifs et la largeur des 
intervalles de confiance associés aux l’odds ratios qui en résulte. Ces résultats devront ainsi 
être confirmés afin de savoir si les bovins et caprins, réservoirs du virus de la FCO (Du Toit, 
1962 ; Luedke & Anakwenze, 1972) ont un rôle plus important dans l’épidémiologie de la 
maladie en tant que réservoir ou en tant que hôte nourricier.  
 
3.2.4.2. Latitude et présence de zones arbustives rases 
La latitude apparaît comme une des variables clefs dans les modèles à 500 m et à 2 km. 
Même si la variable latitude n’a pas été directement sélectionnée dans le modèle à 1 km, 
l’effet de cette variable pourrait être indirectement pris en compte au travers de la variable 
« présence de zone arbustive rase » En effet, cette dernière est corrélée à la latitude 
(coefficient de corrélation = -0,6), ce type de végétation étant essentiellement distribué dans 
l’extrême sud de l’île. 
L’effet de la latitude pourrait refléter un effet distance à un point source, la Sardaigne. En 
effet, les réseaux de surveillance italiens et français ont montré que les sérotypes 2 (en 2000) 
et 4 (en 2003) avaient circulé en Sardaigne quelques mois avant d’être détectés en Corse 
(cf. chapitre 2, partie 2.3.3.1) (Gerbier et al., 2006). L’interdiction d’importer des ruminants 
en provenance de zones infectées par la FCO ayant été mise en place deux mois avant la 
survenue du premier foyer en Corse, le risque d’introduction d’animaux virémiques peut être 
considéré comme mineur (Gerbier et al., 2007 (accepted)). Ainsi la chronologie des 
événements soutient l’hypothèse d’une invasion régulière de moucherons infectés depuis la 
Sardaigne vers la Corse. Cette hypothèse est plausible du point de vue de la bio-écologie de 
C. imicola puisque ce dernier peut être transporté par les vents sur de longues distances 
(Braverman & Chechik, 1996 ; Sellers et al., 1978 ; Sellers et al., 1979) et que seuls 12 km 
séparent les deux îles. De plus, l’analyse des vents a montré des conditions favorables 
permettant le transport de Culicoides étaient réunies au moment de l’introduction du sérotype 
4 en Corse en 2003 (Gerbier et al., 2007 (accepted)). 
 
3.2.4.3. Indicateur d’ensoleillement 
Il peut paraître surprenant que l’indicateur d’ensoleillement moyen soit négativement 
associé au risque de survenue de FCO étant donné que C. imicola est un vecteur exotique dont 
la limite nord en Europe est associée à la température (Purse et al., 2005). Comme cet 
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indicateur a été estimé pour un après midi d’été (cf. chapitre 5, partie 2.1.2.1), les conditions 
de température minimales requises pour C. imicola étaient vraisemblablement atteintes 
(la température moyenne en juin en Corse du Sud est de 19 °C). Une hypothèse expliquant 
cette association pourrait être que l’indicateur d’ensoleillement pourrait refléter les conditions 
d’humidité, qui, en été, pourraient constituer un facteur limitant.  
 
3.2.4.4. Importance de la longueur des frontières 
Des longueurs importantes de frontières (LSI) pour les classes « maquis, garrigue et 
forêt », « prairie ouverte » et « zone non végétalisée » sont associées à un risque élevé de 
survenue de FCO. Ces résultats montrent que la fragmentation et l’imbrication des milieux 
sont des indicateurs plus pertinents que le pourcentage de surface occupée par un type 
d’occupation du sol pour discriminer les zones à risque de FCO.  
Il est intéressant de remarquer que le pourcentage de surface et le LSI ne sont pas toujours 
corrélés positivement, et qu’ils peuvent même être corrélés négativement, comme c’est le cas 
pour la classe « maquis, garrigue et forêt ». Les frontières entre types d’occupation du sol 
peuvent influer sur la transmission de la maladie de plusieurs façons comme par exemple en 
procurant des lieux de rencontre entre hôtes et vecteurs et/ou un milieu où les éléments 
indispensables de l’habitat des hôtes et/ou des vecteurs sont réunis. Une meilleure 
connaissance de la bio-écologie de C. imicola est nécessaire afin de savoir si les paysages 
comportant d’importantes frontières de ces trois types classes sont favorables i) car ils 
réunissent des lieux de présence des hôtes (prairies ouvertes et zones non végétalisées) en 
contact avec des gîtes de repos pour le vecteur (maquis, garrigue et forêt) ou ii) car la 
présence de larges surfaces compactes de maquis, garrigue, forêt (avec un LSI faible) agit 
comme une barrière pour le vecteur, diminuant le risque pour les élevages voisins. En 
attendant de mieux connaître la bio-écologie de ce vecteur, les indicateurs paysagers testés 
doivent être choisis pour leur simplicité et leur robustesse doit être évaluée dans différents 
milieux et confortée par des études entomologiques de terrain. 
 
3.3. Discussion sur les analyses complémentaires 
La comparaison des modèles avec et sans variable paysagère confirme l’intérêt d’inclure 
de telles variables puisque ces modèles présentent alors un meilleur critère d’Akaike aux trois 
échelles de voisinage.  
La comparaison des modèles avec et sans les coordonnées géographiques montre que les 
modèles ne comportant pas de coordonnées géographiques sont un peu plus facilement 
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exportables que ceux qui ont inclus la variable latitude. Cependant, qu’ils comportent ou non 
ce type de variable, ces modèles restent difficilement extrapolables (appliqués à la région 
d’Ajaccio, leur sensibilité reste inférieure à 50 %).  
Au final, les modèles présentent un pouvoir discriminant satisfaisant, mais ne peuvent être 
utilisés à des fins prédictives sur une nouvelle zone géographique que de façon qualitative et 
non quantitative. Ils peuvent donc servir à classer des élevages entre eux afin d’identifier ceux 
qui sont les plus à risque et ceux qui sont les moins à risque, mais ils ne permettent pas de 




L’approche maladie développée ici montre l’importance des variables paysagères pour 
décrire l’environnement à risque de FCO à haute résolution spatiale, et ce pour les trois 
échelles de voisinage testées. L’indicateur relatif à la longueur de frontières (LSI) d’une 
classe donnée semble être plus important que le pourcentage d’occupation du sol occupé par 
la classe pour le modèle à 1 km. Parmi les paramètres qui ressortent de ces analyses, deux 
caractéristiques propres des élevages, la mixité et la latitude (pouvant refléter un effet source 
de la Sardaigne), semblent aussi importantes à prendre en compte.  
Les modèles obtenus ont une capacité de discrimination élevée, confirmée à la fois en 
validation interne et externe, mais ne peuvent être utilisés à des fins prédictives sur de 
nouvelles zones géographiques uniquement de façon qualitative. Ils n’ont pour l’instant été 
testés qu’en Corse, où la maladie circule. Mais il paraît vraisemblable qu’ils nécessiteront des 
adaptations locales avant de pouvoir être appliqués à des contextes environnementaux et/ou 
écologiques différents.  
La même méthode a été mise en œuvre à partir de données entomologiques afin de 
comparer les modèles et les prédictions obtenues (approche maladie versus approche vecteur). 
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1Résumé 
Pour identifier les zones à risque de FCO (approche maladie), 80 élevages ovins de 
Corse du Sud ont été géoréférencés et leur statut sanitaire (présence de foyer de FCO au 
cours de la période 2000 – 2003) recueilli. Des modèles statistiques de type régression 
logistique ont été mis en œuvre à trois échelles de voisinage (500 m, 1 km et 2 km). 
Les résultats montrent l’importance des variables paysagères pour décrire 
l’environnement à risque de FCO à haute résolution spatiale : de telles variables sont 
incluses dans les modèles pour les trois échelles de voisinage et les modèles avec 
variables paysagères présentent un meilleur compromis entre ajustement et parcimonie 
(meilleur critère d’Akaike corrigé) que les modèles ne comportant pas ces variables. 
Parmi ces variables paysagères, la longueur des frontières semble être particulièrement 
importante dans les modèles à 1 km. La mixité des élevages pourrait aussi être importante 
à considérer, les élevages mixtes étant plus à risque que les élevages monospécifiques, 
mais ces résultats devront être vérifiés dans des études complémentaires compte tenu des 
faibles effectifs d’élevages monospécifiques. Enfin, la latitude apparaît comme un 
paramètre qui pourrait refléter un effet source depuis la Sardaigne.  
Le chapitre suivant présente les données et les résultats de la même approche 










Deux campagnes de piégeage ont été menées en Corse du Sud en 2005 afin de recueillir 
les données entomologiques nécessaires pour comprendre et modéliser le risque de présence 
de C. imicola. Ce chapitre a pour objectif de décrire les données recueillies lors de ces 
campagnes. Dans un premier temps, la méthode de capture mise en œuvre est décrite (1). Les 
résultats de la principale campagne de piégeage, réalisée en juin, permettent de dresser la 
liste des genres de Ceratopogonidae et des espèces de Culicoides capturés, et d’étudier la 
répartition de C. imicola au sein et en dehors des élevages (2). Les piégeages réalisés au sein 
des élevages en juin ont servi à modéliser le risque de présence de C. imicola, approche 
présentée dans le chapitre suivant. Les résultats de la deuxième campagne de piégeage (3), 
réalisée en septembre, permettent de déterminer si certains sites négatifs en juin (sans 
C. imicola) le restaient au moment du pic d’abondance. La  discussion de ces résultats clôture 
le chapitre (4). 
 
 
1. Recueil des données entomologiques 
 
1.1. Objectifs  
Une campagne de piégeage a été effectuée en juin 2005 en Corse du Sud afin de répondre 
à deux questions : i)  C. imicola est-il présent à distance des élevages et ii) quelles sont les 
caractéristiques environnementales au voisinage des élevages qui pourraient être favorables à 
ce vecteur. La première question se posait dans la mesure où aucune étude ne quantifie 
l’abondance de C. imicola à distance des élevages55. La deuxième question constitue l’objet 
de l’approche vecteur développée dans le chapitre suivant. Pour répondre à ces deux 
questions, 99 pièges ont été posés en juin, à la fois au sein des élevages (n = 78) et en dehors 
                                                 
55 Dans les études visant à capturer C. imicola, les pièges sont toujours posés à proximité immédiate des animaux 
(et à l’extérieur des bâtiments en raison du caractère exophile de cette espèce).  
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des élevages56 (n = 21). La campagne a été organisée en juin afin d’identifier les sites les plus 
favorables à C. imicola, c’est-à-dire ceux où il était présent dès le début de la saison 
d’activité. 
Suite à cette campagne, réalisée au début de la saison d’activité du vecteur, une deuxième 
campagne, plus limitée (17 pièges), a été organisée en septembre 2005, période où 
l’abondance de C. imicola est maximale. Elle avait pour objectif d’évaluer si les sites négatifs 
en juin (au sein et en dehors des élevages), c’est-à-dire où C. imicola était absent, restaient 
négatifs où s’ils étaient colonisés plus tard dans la saison. Elle permet de tester l’existence 
éventuelle d’un phénomène de « débordement », qui se traduirait par le fait que, lorsque les 
populations de C. imicola deviennent très importantes, des individus sont capables de 
s’installer dans de nouveaux sites, moins favorables57.  
 
1.2. Unité entomologique  
L’unité entomologique est le piège. Les insectes capturés dans chaque piège ont été 
analysés en termes de présence (piège positif) ou d’absence (piège négatif) de C. imicola. Les 
pièges utilisés étaient des pièges aspirants à lumière noire58, fréquemment appelés « pièges de 
type OVI » car fabriqués par ARC-OVI (Agricultural research council - Ondestepoort 
veterinary institute) en Afrique du Sud. Ces pièges fonctionnent de nuit, ils sont mis en route 
quelques heures avant le crépuscule et relevés le lendemain matin. La lumière émise par les 
pièges attire les insectes, notamment les Culicoides ; ces derniers sont alors aspirés dans le 
piège grâce à un petit ventilateur et se noient dans un récipient contenant de l’eau et du savon 
(cf. fiche descriptive détaillée en annexe 10).  
 
1.3. Choix des sites de piégeage 
La campagne principale (juin 2005) devait permettre de poser un grand nombre de pièges 
en un temps limité. En effet, les piégeages devaient être réalisés en un laps de temps court afin 
que les conditions météorologiques restent stables pour assurer la comparabilité des  
                                                 
56 Par « en dehors de élevages » nous entendons à distance des animaux. Les pièges, qu’ils soient posés « au 
sein » ou « en dehors » des élevages, sont tous posés à l’extérieur des bâtiments. 
57 Ces sites pourraient être moins favorables du fait d’une dynamique de population plus lente ou de l’absence de 
gîte d’hivernation par exemple. 
58 La lumière noire, ou lumière de Wood, est issue de rayonnements électromagnétiques émis dans le proche 
ultraviolet et dans le violet. 
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piégeages. Il a donc été choisi d’effectuer une seule nuit de capture par site. Huit nuits de 
piégeage ont été effectuées par deux équipes59 du 17 au 25 juin 2005.  
Cent neuf élevages ont été tirés au sort parmi les élevages comportant des ovins à partir de 
la liste d’élevages géoréférencés précédemment60 (89 dans l’extrême sud de la Corse, et 
20 dans la région d’Ajaccio). Le nombre de sites ainsi sélectionnés était plus grand que le 
nombre maximal de piégeages possibles (20 pièges x 8 nuits = 80 sites) afin de prévoir des 
sites supplémentaires (de secours) si un éleveur était absent, avait arrêté son activité ou 
refusait que l’on pose un piège. Les contacts téléphoniques des éleveurs ont été obtenus 
auprès de la DDSV de Corse du Sud. Dans la mesure du possible, les éleveurs ont été 
prévenus de la campagne de piégeage, un rendez-vous était convenu pour la pose du piège et 
une fiche précisant les objectifs et modalités des piégeages (annexe 11) leur était distribuée. 
Comme pour l’approche maladie, seuls les élevages comportant des ovins ont été pris en 
compte afin que la variabilité entre les sites provienne principalement de l’environnement et 
non du type d’élevage61.  
L’idéal aurait été de tirer au sort l’ordre dans lequel les sites étaient piégés, mais cela 
n’était pas envisageable d’un point de vue logistique car il n’aurait pas été possible de poser 
chaque jour des pièges répartis sur toute la zone d’étude, compte tenu des temps de trajets 
entre sites. Chaque équipe était donc chargée de poser des pièges dans une zone géographique 
différente tous les jours (annexe 12). Des cartes détaillées permettant de localiser les bergeries 
ont été préparées pour chaque élevage. 
Les sites hors élevages n’ont pas pu être échantillonnés avant la mission car ils devaient 
être accessibles en voiture. Ils ont été identifiés sur le terrain et, chaque nuit, en plus des 
pièges posés au sein des élevages, quelques pièges étaient posés en dehors des élevages, dans 
des milieux variés (bordure de rivière, maquis, pépinière…). 
                                                 
59 Quatre personnes ont participé à la campagne : Bruno Mathieu (Entente interdépartementale pour la 
démoustication du littoral méditerranéen, EID - Méditerranée), Jean-Claude Delécolle (Laboratoire 
d’entomologie de l’Université Louis Pasteur de Strasbourg, ULP), Thierry Baldet (Cirad) et moi-même. Chaque 
équipe de deux personnes disposait d’un véhicule, de 10 pièges, de 10 batteries, d’un GPS et de petit matériel 
d’entomologie (alcool, tubes, pinces…). 
60 Initialement, un échantillonnage stratifié avait été envisagé. Il était basé sur une classification en 3 classes 
réalisée à partir des deux axes principaux de l’analyse en composante principale (ACP) de l’image de l’extrême 
sud de l’île. Comme des pièges ont aussi été posés dans la région d’Ajaccio, et qu’il n’était pas possible 
d’effectuer la même stratification sur cette zone (car l’ACP de l’image d’Ajaccio n’aurait pas permis de 
retrouver les mêmes classes que celles utilisées pour l’extrême sud de la Corse), il n’a donc pas été mis en 
œuvre. Par ailleurs, même en effectuant des corrections radiométriques et atmosphériques, il aurait sans doute 
été difficile de calibrer les deux images afin de les fusionner pour réaliser une ACP sur l’ensemble compte tenu 
de leurs différences de conditions d’acquisition (date, heure...). 
61 Choisir uniquement des élevages comportant des ovins limite la variabilité liée au type d’élevage sans 
toutefois l’éliminer, puisque d’autres espèces peuvent éventuellement être présentes. Par ailleurs, le nombre 
d’animaux sur place pourrait aussi influer sur l’attractivité de l’élevage pour C. imicola. 
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 1.4. Méthode de piégeage 
Les pièges étaient posés en fin d’après midi et relevés le lendemain matin. Chaque piège  
était posé à environ 1,5 mètre du sol, dans un endroit où il présentait une bonne visibilité, sans 
toutefois être trop exposé au vent. Dans les élevages, il devait être, dans la mesure du 
possible, à proximité immédiate du lieu où les animaux passaient la nuit. 
Des informations sur le lieu de pose (localisation, description du site, présence d’animaux 
sur place) et sur les modalités de pose et de relevé (heure, numéro de piège, conditions 
météorologiques générales) ont été notées sur des fiches de piégeage (annexe 13). Les 
coordonnées géographiques de chaque site de piégeage ont été relevées au GPS, et des photos 
ont été prises ainsi qu’une vidéo à 360° du site réalisée.  
 
1.5. Tri et identification des Culicoides 
Sur le terrain, lors de la relève du piège, les insectes capturés ont été mis dans de l’alcool. 
Par précaution, après la campagne de piégeage, les pots d’insectes ont été conservés en 
chambre froide, le tri ayant nécessité plusieurs mois de travail. 
Les insectes ont été examinés sous loupe binoculaire pour procéder à leur identification. 
Les Ceratopogonidae ont été distingués des autres insectes en se fondant sur leur morphologie 
générale (notamment la taille inférieure à 5 mm et les pièces buccales plus petites que la tête) 
(Delécolle, 2004). Les Culicoides ont ensuite été distingués des autres Ceratopogonidae grâce 
à la forme générale du corps et à la disposition des nervures alaires (notamment la présence de 
deux cellules radiales ayant approximativement la même taille) (figure 40) (Delécolle, 1985). 
 
Figure 40 : Anatomie de l’aile des Culicoides. Source : Delécolle J.-C., 1985, Thèse en 
Sciences, Université Louis Pasteur, 238 p. 
  
Anatomie de l’aile des Culicoides 




cell. : cellule 
rad. : radiale 
 
Nervures : 
An : Anale 
Cu : Cubitale 
M : Médiane 
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 Culicoides  imicola sensu stricto est la seule espèce du Complexe Imicola (qui comprend 
au moins dix espèces jumelles) présente dans le bassin méditerranéen (Meiswinkel et al., 
2004). La dissection et l’observation au microscope des individus ne sont ainsi pas 
nécessaires pour l’identifier en routine. Culicoides imicola (figure 41) est reconnaissable 
grâce à la disposition et aux formes des taches alaires (notamment par la présence d’une tache 
sombre en forme de diabolo en r5, par la disposition caractéristique des taches claires en m1, 
notamment celle qui touche la nervure M1 et se prolonge jusqu’à l’extrémité de l’aile et par le 
présence d’une tache sombre bien isolée sur le bord postérieur de la cellule anale) (Delécolle 
& de La Rocque, 2002).  
 
Figure 41 : Morphologie générale et aile de C. imicola. Sources i) morphologie générale : 
photo de J.-C. Delécolle ; ii) dessin de l’aile : Delécolle J.-C. & de La Rocque S., 2002, Bull. 
Soc. Entomol. Fr. 107 (4), 371-379. 
 
Morphologie générale de C. imicola 
(femelle) 
(photo J.-C. Delécolle) 
Aile de C. imicola (femelle) 






Ces connaissances de diagnose avaient été acquises préalablement aux campagnes de 
piégeage, en effectuant une semaine de formation auprès d’un entomologiste spécialiste de ce 
groupe62. Les insectes triés en trois groupes (Ceratopogonidae/Culicoides/C. imicola) ont 
ensuite été envoyés à ce spécialiste pour confirmation du tri et diagnose des autres espèces63 
de Culicoides et des autres genres de Ceratopogonidae. 
 
                                                 
62 Cette formation a été réalisée auprès de Jean-Claude Delécolle. Un transfert de ces techniques d’identification 
a été opéré auprès de Mireille Pic-Mazzei de Freitas, qui a pris en charge environ un tiers du tri. 
63 À titre illustratif, des photographies des ailes des espèces présentes en Angleterre sont disponibles sur le site 
de l’Institute of Animal Health (Pirbright, Angleterre) :  
http://www.iah.bbsrc.ac.uk/bluetongue/culicoides/index_species.html 
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2. Résultats de la principale campagne de piégeage (juin 2005) 
 
Les résultats concernant la campagne de juin sont présentés en trois étapes : 
i) déroulement de la campagne (2.1), ii) résultats descriptifs généraux (parties 2.2 à 2.4), 
iii) comparaison des piégeages réalisés au sein et en dehors des élevages (2.5).  
 
2.1. Déroulement de la campagne 
Sur les 99 pièges posés en juin, 3 pièges n’ont pas fonctionné à cause de problèmes 
techniques. Sur les 96 pièges ayant fonctionné, 75 ont été posés dans un élevage ovin et 21 en 
dehors d’un élevage. Les 75 pièges posés au sein d’un élevage ont servi à mettre en œuvre 
l’approche vecteur (cf. chapitre suivant). Le diagramme résume les piégeages effectués au 
cours de cette campagne (figure 42). 
 




Comme l’attestent les données fournies par Météo France, les conditions de température, 
de pluviométrie et de vent étaient clémentes durant toute la période de piégeage (annexe 14). 





2.2. Résultats généraux 
Les résultats pour l’ensemble des 96 piéges posés en juin 2005 sont présentés dans le 
tableau 28. Au total, 67 704 Ceratopogonidae ont été capturés en juin. Plus de 97 % de 
l’ensemble des Ceratopogonidae ont été capturés dans les pièges posés au sein des élevages 
(soit dans 78 % des pièges). Ainsi, un piège posé au sein d’un élevage a permis de capturer 
12,6 fois plus de Ceratopogonidae (tous genres confondus) qu’un piège posé hors élevage. 
Les Culicoides (toutes espèces confondues) ont représenté l’essentiel (96,4 %) des 
Ceratopogonidae capturés et C. imicola à lui seul 17,8 % des Culicoides capturés. Pour 
C. imicola, seuls 14 individus (sur 11 638) ont été capturés dans des pièges situés hors 
élevage, soit une capture 232,5 fois plus importante pour un piège posé au sein d’un 
élevage64.  
 
Tableau 28 : Résultats des captures effectuées lors de la campagne de juin 2005. 
 
Nombre total d’individus capturés  
(moyenne par piège) 
Catégorie Pièges au sein des 
élevages  
(n = 75 pièges) 
Pièges en dehors  des 
élevages  
(n = 21 pièges) 
Total  
(n = 96 pièges) 
Rapport du nombre 
d’individus capturés 
par piège dans et 
hors élevage 























La catégorie « Autres Culicoides » comprend tous les Culicoides sauf C. imicola ; la catégorie « Autres 
Ceratopogonidae » comprend tous les Ceratopogonidae sauf les Culicoides. 
 
La distribution des effectifs de C. imicola est très fortement dissymétrique à gauche, celles 
des autres Culicoides et des autres Ceratopogonidae sont plus aplaties (se référer à l’échelle 






                                                 
64 Pour rappel, les chiffres présentés traduisent les effectifs attirés et capturés par le piège lumineux type OVI, et 
non les effectifs présents en un site donné (qui demeurent inconnus). 
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Figure 43 : Distribution des effectifs de C. imicola, des autres Culicoides et des autres 
Ceratopogonidae.  
 
C. imicola Autres Culicoides Autres Ceratopogonidae 
   
 
 
Le nombre de pièges en fonction des effectifs capturés est présenté dans le tableau 29. 
Seuls 5 pièges n’ont pas comporté de Ceratopogonidae autres que les Culicoides et 2 pièges 
aucun Culicoides autres que C. imicola, alors que 40 pièges (sur 96) n’ont comporté aucun 
C. imicola. Quarante des 96 pièges ne comportent aucun C. imicola, alors que seuls 2 et 
5 pièges ne comportent aucun autre Culicoides ou aucun autre Ceratopogonidae 
respectivement. Plus de la moitié des pièges comportent entre 100 et 999 autres Culicoides ou 
entre 10 à 99 autres Ceratopogonidae.  
 
Tableau 29 : Nombre de pièges en fonction des effectifs capturés.  
 
Nombre de pièges Nombre d'individus 
par piège C. imicola Autres Culicoides Autres Ceratopogonidae 
0 40 2 5 
1 à 9 31 7 33 
10 à 99 13 21 54 
100 à 999 8 58 4 
1000 et plus 4 8 0 
total 96 96 96 
 
 
La densité de piégeage pour les Ceratopogonidae autres que les Culicoides, pour les 
Culicoides autres que C. imicola et pour C. imicola est présentée figure 44. Les densités de 
Ceratopogonidae autres que les Culicoides et les Culicoides autres que C. imicola semblent 
plutôt bien réparties, alors que celle de C. imicola semble présenter un gradient sud-nord, avec 
davantage de pièges négatifs au nord et des densités plus fortes au sud. Les 4 sites comprenant 
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plus de 1 000 C. imicola sont tous situés dans un rayon de 2 km (dans cette zone, les deux 
pièges où 0 et moins de 10 C. imicola ont été capturés sont des pièges posés hors élevage) 
(cf. zoom sur la figure 44). Cette zone correspond à la région de Figari. Une autre zone, située 
au sud-ouest de Porto-Vecchio (et au nord-est de la région de Figari), comporte 3 sites 






























Figure 44 : Nombre d’individus capturés pour les Ceratopogonidae autres que les Culicoides, 
pour les Culicoides autres que C. imicola et pour C. imicola dans les 96 pièges (juin 2005). 
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2.3. Genres de Ceratopogonidae capturés lors de la campagne principale 
Quatorze genres de Ceratopogonidae ont été capturés (tableau 30). Les Culicoides sont de 
très loin le genre majoritaire (96 % des captures). Le deuxième genre le plus fréquent est 
Forcipomyia (2,6 % des captures). Les douze autres genres représentent moins de 1 % des 
captures. La moitié des genres (Stilobezzia, Allohelea, Palpomyia, Ceratopogon, Kolenohelea, 
Leptoconops et Monohelea) étaient présents dans moins de 10 pièges sur les 96 posés. Parmi 
les 5 genres pour lesquels au moins 100 individus ont été capturés, les femelles représentent 
entre 72 et 96 % des captures.  
 
Tableau 30 : Genres de Ceratopogonidae capturés lors de la campagne de juin 2005. 
 
Effectifs piégés Genres de 
Ceratopogonidae 











moyen par  
piège positif 
Culicoides 65 291 96,44 96,0 16 040 94 695 
Forcipomyia 1 789 2,64 77,9 321 83 22 
Bezzia 220 0,32 77,3 99 26 8 
Dasyhelea 140 0,21 85,0 11 45 3 
Atrichopogon 140 0,21 72,1 15 47 3 
Alluaudomyia 51 0,08 19,6 16 18 3 
Brachypogon 30 0,04 60,0 7 18 2 
Stilobezzia 15 0,02 6,7 9 5 3 
Allohelea 11 0,02 63,6 5 7 2 
Palpomyia 6 0,01 33,3 2 5 1 
Ceratopogon 5 0,01 100 1 5 1 
Kolenohelea 3 <0,01 100 1 3 1 
Leptoconops 2 <0,01 100 2 1 2 
Monohelea 1 <0,01 0 1 1 1 
 
2.4. Liste et répartition des espèces de Culicoides capturées lors de la campagne principale 
Au cours de la campagne de juin, 42 espèces et 5 complexes d’espèces de Culicoides ont 
été identifiés. Parmi le Complexe Obsoletus, au moins deux espèces sont représentées : 
C. (Avaritia) obsoletus (Meigen, 1818) et C. (Avaritia) scoticus Downes & Kettle, 1952. De 
même, dans le Complexe Cataneii, au moins deux espèces sont représentées : C. cataneii 
Clastrier, 1957 et C. gejgelensis Dzhafarov, 1964. Ainsi, cette campagne a permis de capturer 
au moins 49 espèces différentes de Culicoides. Seuls 31 individus (0,05 %) du genre 
Culicoides n’ont pu être identifiés (spécimens abîmés). La liste et les effectifs (classés par 
ordre décroissant) des espèces ou complexes d’espèces capturés en juin 2005 sont présentés 
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dans le tableau 31. Dans la suite du document, sauf indication contraire, il sera fait référence 
aux 5 complexes d’espèces par le nom de l’espèce sensu lato.  
La précédente liste faisait état de 58 espèces de Culicoides recensées en Corse (Delécolle 
et al., 2005). Une espèce est ici citée pour la première fois en Corse : C. (Avaritia) montanus 
Shakirzjanova, 1962. Cela porte ainsi à 59 le nombre d’espèces de Culicoides signalées en 
Corse65. 
Les deux espèces dominantes (plus de 10 000 individus capturés) étaient C. newsteadi 
(15 538 individus, soit 23,8 % des Culicoides piégés) et C. imicola (11 638 individus, soit 
17,8 % des Culicoides piégés). Culicoides newsteadi était aussi l’espèce la plus largement 
répartie puisqu’elle a été capturée dans 85 des 96 pièges posés. Seules 9 espèces 
(C. newsteadi, C. imicola, C. lupicaris, C. pulicaris, C. obsoletus, C. furcillatus, 
C. subfagineus, C. circumscriptus et C. punctatus) présentaient des effectifs représentant plus 
de 2 % du total des Culicoides piégés. Beaucoup d’espèces étaient faiblement 
représentées puisque 40 espèces représentaient moins de 2 % chacune des Culicoides piégés 
et seulement 25 espèces étaient représentées par plus de 100 individus capturés. Parmi ces 
25 espèces, le pourcentage de femelles variait de 70,8 à 100 %. Les nombres maximaux 
d’individus par piège ont été obtenus pour C. lupicaris (5 012 individus), C. furcillatus 
(3 944) et C. imicola (3 565). Quinze espèces ont été capturées dans moins de 10 pièges. Le 
nombre moyen d’individus capturés par piège positif (piège où cette espèce est présente) 
variait de 1 à 208, avec un nombre supérieur à 10 individus pour seulement 17 espèces.  
D’après le tri effectué sur les mâles (et si les proportions de chaque espèce estimées chez 
les mâles sont identiques à celles chez les femelles), le Complexe Obsoletus était composé 
d’environ 40 % de C. obsoletus sensu stricto et de 60 % de C. scoticus. Selon ces mêmes 
hypothèses, le Complexe Cataneii était constitué d’environ 50 % de C. cataneii sensu stricto 
et de 50 % de C. gejgelensis. Á noter enfin que les individus C. (Culicoides) deltus Edwards, 
1939 présentaient une morphologie atypique (Jean-Claude Delécolle, communication 
personnelle).  
La plus importante capture de Culicoides, toutes espèces confondues, s’est élevée 
16 044 individus et a été effectuée sur un site situé à l’intérieur des terres (cf. figure 44). Sur 
ce site, plus de 20 espèces différentes de Culicoides étaient présentes, parmi lesquelles 
4 comprenaient plus de 1 000 individus : C. pulicaris (n = 2 716), C. lupicaris (n = 5 012), 
                                                 
65 À ces 59 espèces s’ajoute une espèce nouvellement citée, capturée en septembre 2005, et deux espèces 
capturées en 2006 (Jean-Claude Delécolle, communication personnelle), portant à 62 le nombre d’espèces de 
Culicoides présentes en Corse, cf. annexe 15. 
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C. obsoletus (n = 2 024) et C. furcillatus (n = 3 944). En revanche,  seuls 4 C. imicola y ont 
été capturés ainsi que 168 autres Ceratopogonidae. 
 
Tableau 31 : Liste des espèces de Culicoides capturées lors de la campagne de juin 2005. 
 
En gras : principal vecteur de FCO en Corse ; en grisé : Complexe d’espèces représenté par l’espèce citée ; 






























Espèces de Culicoides capturées                                           











C. (Culicoides) newsteadi Austen, 1921 15 538 23,8 99,4 2 379 85 183 
C. (Avaritia) imicola Kieffer, 1913 11638 17,8 92,9 3 565 56 208 
C. (Culicoides) lupicaris Downes & Kettle, 1952 7 811 12 98,8 5 012 62 126 
C. (Culicoides) pulicaris (Linné, 1758) 5 893 9 98,3 2 716 71 83 
C. (Avaritia) obsoletus (Meigen, 1818) 5 873 9 91 2 024 78 75 
C. furcillatus Callot, Kremer & Paradis, 1962 5 539 8,5 99,4 3 944 39 142 
C. (Culicoides) subfagineus Delécolle & Ortega, 1998 1 837 2,8 99,8 604 60 31 
C. (Beltranmyia) circumscriptus Kieffer, 1918 1 615 2,5 94,4 124 81 20 
C. (Culicoides) punctatus (Meigen, 1804) 1 290 2 96 448 66 20 
C. (Silvaticulicoides) picturatus Kremer & Déduit, 1961 1 267 1,9 97,2 292 53 24 
C. festivipennis Kieffer, 1914 1 158 1,8 82,9 106 75 15 
C. cataneii Clastrier, 1957 971 1,5 90,2 156 82 12 
C. odiatus Austen, 1921 777 1,2 70,8 95 57 14 
C. (Silvaticulicoides) subfasciipennis Kieffer, 1919 777 1,2 98,2 492 38 20 
C. kibunensis Tokunaga, 1937 616 0,9 85,6 109 68 9 
C. kurensis Dzhafarov, 1960 492 0,8 93,3 102 40 12 
C. griseidorsum Kieffer, 1918 416 0,6 93,3 118 22 19 
C. tbilisicus Dzhafarov, 1964  403 0,6 97,5 300 25 16 
C. maritimus Kieffer, 1924 155 0,2 94,8 59 25 6 
C. alazanicus Dzhafarov, 1961 137 0,2 97,8 54 27 5 
C. jumineri Callot & Kremer, 1969 137 0,2 89,8 18 26 5 
C. (Culicoides) flavipulicaris Dzhafarov, 1964 120 0,2 100 58 21 6 
C. (Synhelea) corsicus Kremer, Leberre & Beaucournu-S., 
1971 117 0,2 99,1 52 25 5 
C. begueti Clastrier, 1957 100 0,2 99 43 20 5 
C. (Silvaticulicoides) achrayi Kettle & Lawson, 1955 99 0,2 93,9 63 15 7 
C. (Silvaticulicoides) pallidicornis Kieffer, 1919 79 0,1 97,5 24 21 4 
C. (Synhelea) semimaculatus Clastrier, 1958 77 0,1 100 17 22 4 
C. (Culicoides) deltus Edwards, 1939* 62 0,1 100 20 16 4 
C. (Wirthomyia) cameroni Campbell & Pelham Cl., 1960 51 0,1 86,3 15 15 3 
C. indistinctus Khalaf, 1961 50 0,1 82 9 18 3 
C. longipennis Khalaf, 1957 49 0,1 100 6 28 2 
C. sp. 31 <0,1 90,3 20 9 3 
C. (Monoculicoides) parroti Kieffer, 1922 21 <0,1 76,2 5 13 2 
C. malevillei Kremer & Coluzzi, 1971 20 <0,1 90 6 11 2 
C. submaritimus Dzhafarov, 1962 15 <0,1 80 10 5 3 
C. poperinghensis Goetghebuer, 1953 14 <0,1 100 4 6 2 
C. derisor Callot & Kremer, 1965 10 <0,1 0 3 7 1 
C. (Monoculicoides) puncticollis (Becker, 1903) 7 <0,1 57,1 2 5 1 
C. (Silvaticulicoides) fascipennis (Staeger, 1839) 7 <0,1 100 2 6 1 
C. duddingstoni Kettle & Lawson, 1955 5 <0,1 100 3 3 2 
C. (Avaritia) montanus Shakirzjanova, 1962** 4 <0,1 100 2 3 1 
C. santonicus Callot, Kremer, Rault & Bach, 1968 3 <0,1 100 1 3 1 
C. haranti Rioux, Descous & Pech, 1959 3 <0,1 100 1 3 1 
C. truncorum Edwards, 1939 2 <0,1 50 1 2 1 
C. brunnicans Edwards, 1939 2 <0,1 100 1 2 1 
C. (Wirthomyia) minutissimus (Zetterstedt, 1855) 1 <0,1 0 1 1 1 
C. (Avaritia) dewulfi Goetghebuer, 1936 1 <0,1 100 1 1 1 
C. riebi Delécolle, Mathieu & Baldet, 2005 1 <0,1 100 1 1 1 
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Les six espèces de Culicoides représentant plus de 5 % des captures sont C. newsteadi, 
C. imicola, C. lupicaris, C. pulicaris, C. obsoletus et C. furcillatus. Les distributions des 
effectifs de ces espèces sont toutes dissymétriques à gauche (figure 45) ; elles sont détaillées 
dans le tableau 32.  
 
Figure 45 : Distribution des effectifs des 6 espèces de Culicoides. 
 
C. newsteadi C. imicola C. lupicaris 
   
C. pulicaris C. obsoletus C. furcillatus 
   
 
 
Tableau 32 : Nombre de pièges en fonction des effectifs capturés pour les 6 espèces de 
Culicoides (96 pièges posés en juin 2005). 
 
Nombre d'individus/piège C. newsteadi C. imicola C. lupicaris C. pulicaris C. obsoletus C. furcillatus 
0 13 40 34 25 18 57 
1 à 9 22 31 26 26 30 23 
10 à 99 31 13 27 36 33 10 
100 à 999 27 8 8 8 14 5 
1000 et plus 3 4 1 1 1 1 
total 96 96 96 96 96 96 
 
Étant donné i) la variété des espèces de Culicoides capturées et ii) le nombre de sites de 
piégeages, seules sont présentées les cartes des six espèces de Culicoides représentant plus de 
5 % des captures. De plus, comme les différences d’effectifs moyen capturés par piège au sein 
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et en dehors des élevages sont très importantes (facteur multiplicatif de 12,3 pour C. obsoletus 
à 232,5 pour C. imicola) (tableau 33), les résultats des captures effectuées dans les 75 pièges 
posés au sein des élevages (figure 46) et dans les 21 pièges posés en dehors des élevages 
(figure 47) pour les 6 espèces de Culicoides sont présentés sur des figures différentes. 
 
Tableau 33 : Nombre d’individus capturés au sein et en dehors des élevages pour les 
6 espèces de Culicoides représentant plus de 5 % des captures de juin 2005.  
 
  Espèces 
  C. newsteadi C. imicola C. lupicaris C. pulicaris C. obsoletus C. furcillatus 




















































(n = 21) 















Rapport du nombre 
d’individus capturés dans 
et hors élevage* 
50,3 232,5 35,6 82,2 12,3 34,2 
total 15 538 11 638 7 811 5 893 5 873 5 539 
Abréviations : Nb. : nombre ; Moy/piège : nombre d’individu moyen par piège (positif et négatif). *Le rapport du 
nombre d’individu capturé dans et hors élevage est pondéré par le nombre de pièges : pour C. furcillatus 















Figure 46 : Nombre d’individus capturés pour les 6 espèces de Culicoides dans les 75 pièges 
posés au sein des élevages en juin 2005. 
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Figure 47 : Nombre d’individus capturés pour les 6 espèces de Culicoides dans les 21 pièges 
posés en dehors des élevages en juin 2005. 
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Dans les piégeages réalisés au sein des élevages, les densités de C. newsteadi sont élevées 
et semblent réparties de façon assez homogène. Pour C. imicola, comme indiqué 
précédemment, les sites où les densités sont les plus importantes sont situés au sud (régions de 
Figari, Porto-Vecchio et Bonifacio). La répartition de C. imicola contraste avec celle de 
C. furcillatus, pour qui les zones à forte densité sont situées plutôt au nord et à l’intérieur des 
terres. Les distributions de C. pulicaris et C. lupicaris sont fortement corrélées (coefficient de 
corrélation des rangs de Spearman66 = 0,811, tableau 34) ; elles le sont aussi avec celles de 
C. obsoletus et de C. furcillatus, mais dans une moindre mesure. Les densités maximales de 
C. obsoletus, C. lupicaris, C. pulicaris et C. furcillatus ont été obtenues sur le même site, 
lequel est très différent des sites de densités maximales de C. newsteadi et C. imicola (ouverts 
et irrigués pour C. imicola et C. newsteadi ; semi-fermé et boisé pour les 4 autres) (figure 48). 
 
Tableau 34 : Coefficient de corrélation des rangs de Spearman des densités capturées entre 
les 6 espèces de Culicoides (75 pièges au sein des élevages). 
 
 C. imicola C. newsteadi C. pulicaris C. lupicaris C. obsoletus C. furcillatus 
C. imicola 1      
C. newsteadi 0,662 1     
C. pulicaris 0,138 0,450 1    
C. lupicaris 0,009 0,207 0,811 1   
C. obsoletus 0,278 0,578 0,606 0,611 1  
C. furcillatus -0,269 0,001 0,638 0,694 0,348 1 
Cellules grisées : corrélation significative (test de Student) au seuil p = 0,05 (pour les associations 












                                                 
66 Comme les distributions des densités n’étaient pas normales, les coefficients de corrélation ont été calculés en 
utilisant un test non paramétrique appliqué sur les rangs (corrélation de Spearman). 
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Figure 48 : Description des sites au sein des élevages où ont été obtenues les densités 






Photos du site Captures pour les 6 espèces Descriptif du site 
C. imicola  
 
399 C. newsteadi, 
3 565  C. imicola,  
6 C. pulicaris,  
1 C. lupicaris, 
17 C. obsoletus,  
et 
0 C. furcillatus 
Dans le champ jouxtant 
la bergerie : sol nu, très 
sec, milieu ouvert. 
Présence de zones 
arrosées juste à côté. 
Ces zones restent 
humides durablement. 
Présence d’abreuvoirs 
débordants dans un 
champ voisin. Présence 
d’ovins, de caprins et de 
volailles. 
C. newsteadi  
 
2 379 C. newsteadi, 
2 074 C. imicola, 
11 C. pulicaris,  
12 C. lupicaris, 
62 C. obsoletus,  
et 
0 C. furcillatus 
Dans le champ derrière 
la bergerie, présence de 
sol nu, de fumier et  de 
traces de ruissellement 
d’eau. Grand tas de 
fumier et pédiluve à 
proximité immédiate de 
la bergerie. Zone 
alentour : praires 
maintenues en herbe 








400 C. newsteadi, 
4 C. imicola, 
2 716 C. pulicaris,  
5 012 C. lupicaris, 
2 024 C. obsoletus,  
et 
3 944 C. furcillatus 
Bergerie ombragée en 
bordure d’une chênaie 
verte, non loin de 
maisons, sur le versant 
d’une petite  vallée.  
Milieu semi-fermé au 
niveau de la bergerie. 
Dans la vallée, présence 
de prairies pâturées 
séparées par des haies.  
 
 
Bien que les 6 espèces soient toutes hématophages, les effectifs sont beaucoup moins 
importants dans les pièges posés hors des élevages.  
 
2.5. Répartition de C. imicola dans et en dehors des élevages 
2.5.1. Comparaison du statut des pièges (positif/négatif) en fonction de leur lieu de pose (au 
sein et en dehors des élevages) 
Seuls trois pièges hors élevage ont capturés des individus de l’espèce C. imicola (pièges 
positifs). Ils sont situés dans la région de Figari, zone où les densités de C. imicola au sein des 
élevages étaient maximales.  
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La répartition des pièges positifs/négatifs pour C. imicola (tableau 35) est très différente 
selon que le lieu de pose est situé au sein ou en dehors d’un élevage (χ² = 21,5 pour 1 d.d.l., 
p < 10-5). La différence en terme de densité de capture de C. imicola est également 
significative (test de Mann et Whitney, p<10-7). Il y avait donc significativement plus de 
chance de capturer un C. imicola en posant un piège au sein d’un élevage qu’en dehors. 
 
Tableau 35 : Tableau de contingence du statut des pièges en fonction de leur lieu de pose.  
 
C. imicola Nombre de pièges positifs  (présence de C. imicola) 
Nombre de pièges négatifs  
(absence de C. imicola) Total 
Nombre de pièges 
posés au sein des 
élevages 
53 22 75 
Nombre de pièges 
posés en dehors 
des élevages 
3 18 21 
Total 56 40 96 
 
Comme 14 C. imicola ont été capturés dans 3 pièges hors élevages, deux analyses 
s’imposaient : i) vérifier que les pièges hors élevage étaient bien éloignés d’autres élevages 
(non vus sur le terrain) (partie 2.5.2) et ii) analyser l’effet de la distance aux élevages voisins 
sur la présence de C. imicola (partie 2.5.3).  
 
2.5.2. Proximité des sites dits « hors élevage » aux élevages  
Les sites de pose des 21 pièges dits « hors élevages » ont été choisis directement sur le 
terrain en évitant la proximité immédiate d’animaux domestiques. Pour autant, des élevages 
étaient parfois situés non loin de ces sites67. La proximité de ces sites avec d’éventuels 
animaux ou élevages a été évaluée i) a priori sur le terrain puis ii) a posteriori grâce au SIG. 
Sur le terrain, les sites hors élevage et accessibles en voiture ont été difficiles à trouver. 
Ainsi, 4 sites (sur 21) ont été choisis malgré la présence d’animaux non loin mais non visibles 
du site ou malgré la présence passée d’animaux68. Enfin, dans 2 autres sites hors élevage, 
quelques animaux (des bovins ou des ovins), non visibles du piège, ont été observés à moins 
                                                 
67 Ces élevages n’avaient pas été vus sur le terrain. 
68 Pour 2 sites, des animaux étaient présents non loin : i) sur un site des traces d’animaux avaient été repérées 
sans qu’aucun animal ne soit vu sur le terrain, et ii) sur l’autre site un élevage était présent non loin, mais situé 
sur un autre versant, aucun animal n’étant visible sur le versant drainé par le piège. Pour 2 autres sites, des 
animaux avaient été présents par le passé : i) l’un était une ancienne pâture de brebis sans animaux depuis 8 mois 
ii) l’autre un site avec un abri pour chèvres 
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d’1 kilomètre au moment de la relève du piège. Ces 6 sites ont toutefois été conservés dans 
cette analyse car aucun animal n’était dans le « champ de vision » du piège. 
Grâce au SIG, la présence d’élevages dans le voisinage des sites hors élevage a été 
analysée en prenant en compte à la fois les élevages où des piégeages avaient été effectués en 
juin 2005 (75 sites) et les autres élevages (quelle que soit l’espèce élevée) géoréférencés 
(n = 404) (figure 49 et tableau 36).  
 






Tableau 36 : Proximité entre les pièges hors élevage et les élevages voisins. 
 
Proximité du piège hors élevage aux 
élevages voisins 
Nb de pièges hors élevage  positifs/ 
Nb total de pièges hors élevage 
Aucun élevage dans un rayon de 2 km 0/1 
Aucun élevage dans un rayon de 1 km 0/7 
Présence d’au moins un élevage dans un 
rayon de 1 km 3/13 
Total 3/21 
Hors élevage : lieu de pose hors élevage ; Nb : nombre 
 
La figure 49 et le tableau 36 montrent qu’en réalité de nombreux pièges dits hors élevage 
étaient situés à moins de 2 km, voire à moins de 1 km d’un élevage. On constate aussi que les 
3 pièges hors élevage positifs étaient situés à moins de 1 km d’un élevage. Deux de ces 3 sites 
correspondent aux sites pour lesquels des animaux avaient été vus non loin du piège au 
moment de la relève du piège. Une photo et un bref descriptif  du lieu de pose sont présentés 
figure 50.  
 
Figure 50 : Description des 3 sites69 hors élevage où C. imicola a été capturé.  
 
 Site HE positif n° 1  (le plus à l’ouest sur la carte) 
Site HE positif n° 2  
(au centre sur la carte) 
Site HE positif n° 3  












360 m 772 m 292 m 
Description 
du milieu 
Milieu ouvert, garrigue avec  
bruyère, ciste et quelques chênes 
lièges. Quelques bovins vus non 
loin au moment de la relève du 
piège. 
Champ ouvert fauché 
pour les foins (sol nu 
apparent) entouré pour 
partie par une haie 
d’arbres. Piège posé en 
bordure de champ. 
Présence de bruyère. 
Rivière à 300 m. 
Milieu fermé arboré. Un talus arboré 
limite la visibilité. Piège posé à 
proximité d’un ruisseau. Quelques 
brebis vues non loin au moment de 
la relève du piège. 
* Référence : tous élevages géoréférencés ; HE : hors élevage 
 
                                                 
69 Ces trois sites sont représentés sur la carte précédente par une étoile rouge (piège hors élevage positif). 
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 Comme, seul un piège hors élevage était situé à plus de 2 km d’un élevage, cette étude ne 
permet pas de savoir si C. imicola peut être présent dans des sites véritablement éloignés des 
élevages. Néanmoins, elle montre que i) cette espèce peut être capturée, en faible nombre, en 
posant un piège en dehors du lieu d’élevage (sans vue directe sur les animaux) tout en restant 
à proximité d’un élevage, ii) il y a de très grandes différences à la fois en nombre de pièges 
positifs et en nombre de C. imicola capturés dans des sites de piégeage situés au sein des 
élevages par rapport à ceux situés en dehors des élevages. La présence de C. imicola semble 
donc inféodée aux élevages, sans que l’on sache si la présence d’un élevage procure 
uniquement une ressource alimentaire (présence d’animaux) ou si elle détermine en plus la 
présence de gîtes larvaires. 
 
2.5.3. Effet sur la présence de C. imicola de la distance aux élevages du site de piégeage  
La distance entre les sites de piégeage dits « hors élevage » et l’élevage le plus proche a 
été mesurée afin de tester si le statut (positif/négatif) des pièges hors élevage était lié à cette 
distance. L’effet de la variable distance sur la présence de C. imicola a été testé en prenant la 
variable distance sous forme quantitative et sous forme discrétisée (en 2 classes : inférieure ou 
supérieure à 1 km). Aucun test n’est significatif au seuil de 0,0570. Seule la variable distance 
sous forme quantitative est significative au seuil de 0,1. Cela pourrait être dû aux faibles 
effectifs (21 pièges HE dont seulement 3 positifs). 
 
3. Résultats de la campagne de piégeage de septembre 2005 
 
L’objectif de cette campagne était d’évaluer si les sites négatifs en juin restaient négatifs 
en septembre, au moment du pic de densité de C. imicola. L’analyse des 12 pièges posés par 
ailleurs en Corse dans le cadre de la surveillance entomologique continue a confirmé 
(a posteriori) que le pic d’abondance de C. imicola avait bien eu lieu en septembre pour 
l’année 2005 (Direction générale de l'alimentation, 2006). 
Tous les pièges négatifs dont le tri était terminé en septembre ont été retenus. Au total, 
17 pièges ont été posés dans des sites négatifs en juin, dont 5 au sein d’élevages et 12 hors 
élevage, et 1 321 Ceratopogonidae (Culicoides inclus) ont été capturés. Les résultats 
généraux des captures et la répartition des pièges positifs pour C. imicola sont présentés dans 
                                                 
70Pour la variable distance sous forme quantitative : test de Mann et Whitney, p = 0,07. Pour la variable distance 
discrétisée en 2 classes : test de Fisher, p = 0,26. 
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les tableaux 37 et 38. Pour 2 pièges posés au sein d’élevages, la lumière ne fonctionnait plus 
le matin au moment de la relève, mais comme ils semblaient contenir autant d’insectes que les 
autres, ils ont été conservés. 
Alors qu’aucun C. imicola n’avait été capturé en juin sur ces 17 sites, en septembre, 
140 individus ont été capturés, dont 97 dans les 5 pièges au sein des élevages et 43 dans les 
12 pièges hors élevage.  
 
Tableau 37 : Résultats des captures effectuées lors de la campagne de septembre 2005. 
 
Nombre total d’individus capturés  
(moyenne par piège) 
Catégorie 
Total des 5 pièges au 
sein des élevages 
Total des 12 pièges en 
dehors  des élevages 
Total des 
17 pièges  
Rapport du nombre 
d’individus capturés par 
piège dans et hors 
élevage 























La catégorie « Autres Culicoides » comprend tous les Culicoides sauf C. imicola ; la catégorie « Autres 
Ceratopogonidae » comprend tous les Ceratopogonidae sauf les Culicoides. 
 














Culicoides imicola 140 11 89 9 16 
Autres Culicoides 894 68 236 15 60 
Autres Ceratopogonidae  287 22 69 17 17 
Nb. : nombre ; max. : maximal ; moy. : moyen 
 
Parmi les pièges posés au sein des élevages, 3 sur 5 sont devenus positifs en septembre 
(avec 3, 5 et 89 C. imicola capturés) ; parmi ceux posés hors élevage, ce rapport est de 6 sur 
12 (avec un seul individu capturé dans 4 pièges, 4 et 35 individus dans les deux autres) 
(tableau 39)71. Certains sites, même au sein des élevages, sont donc restés négatifs (n’ont pas 
capturé de C. imicola) au moment du pic d’abondance de la population. Ces sites sont décrits 
dans la figure 51. 
                                                 
71 Les différences ne sont pas significatives : test de Fisher : p = 1. 
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 Tableau 39 : Effectifs de C. imicola piégés dans et en dehors des élevages en septembre. 
 
Nb. d’individus par piège positif 
Catégorie de piège Nb. de pièges positifs 
minimal moyen maximal 
Pièges au sein des élevages 3/5 3 32,3 89 
Pièges hors des élevages 6/12 1 7,2 35 
Nb. : nombre  
         
Figure 51 : Description des 2 sites, au sein des élevages, négatifs en septembre. 
 
Site au sein 
des 
élevages 
Site négatif n° 1  
 









Milieu très ouvert. Prairie sèche et rase 
(avec sol nu). Animaux  présents dans 
un grand terrain et  pouvant accéder 
d’eux mêmes à la bergerie. Pas de 
garantie qu’ils soient restés à proximité 
du piège pendant la nuit. La lumière du 
piège ne fonctionnait pas le matin au 
moment de la relève (néanmoins 
présence d’insectes dans le pot) 
Prairie ouverte. Par endroits présence 
d’herbes hautes sèches, à d’autres 
endroits herbe rase encore verte. Milieu 




4. Éléments de discussion  
 
4.1. Discussion sur le recueil des données entomologiques 
 
La campagne principale a été organisée en juin, c’est-à-dire au début de la saison 
d’activité du vecteur, afin d’identifier les sites les plus favorables à C. imicola. Elle permettait 
aussi de tester l’existence d’un phénomène de débordement en Septembre (cf. partie 1.1). Le 
choix du mois de juin rend l’approche plus spécifique et moins sensible : on espère ainsi ne 
caractériser que les sites les plus favorables (on diminue les sites faux positifs), au détriment 
des sites moyennement favorables, dont une partie est considérée comme négatifs (il y a des 
faux négatifs). 
Les pièges aspirants à lumière noire sont les pièges les plus fréquemment utilisés pour 
capturer des Culicoides. La lumière noire est trois fois plus efficace que la lumière blanche 
pour capturer C. imicola (Venter & Hermanides, 2006). L’efficacité du piège OVI en fait un 
piège de choix pour augmenter la sensibilité (probabilité de capturer le vecteur) d’un système 
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de surveillance dans les zones où la densité de vecteurs est faible (Goffredo & Meiswinkel, 
2004). Néanmoins, il a été montré que les pièges aspirants à lumière noire et dégageant du 
CO2 étaient encore plus efficaces pour attirer Culicoides variipennis (Anderson & Linhares, 
1989). À notre connaissance, ils n’ont pas été testés sur C. imicola. Les pièges utilisant des 
diodes électroluminescentes (DEL) émettant dans différentes longueurs d’ondes ont été testés 
en Australie ; les différences sont significatives selon les espèces ; certaines, dont 
C. brevitarsis, sont plus attirées par les DEL émettant dans le vert, d’autres par celles émettant 
dans l’ultraviolet (lumière noire) (Bishop et al., 2006). Là encore, à notre connaissance, ces 
pièges n’ont pas été testés sur C. imicola. 
Quelle que soit la méthode de piégeage mise en œuvre, les individus capturés ne 
représentent qu’une part, non connue, de la population présente. Ainsi, les sites dits négatifs 
sont des sites pour lesquels aucun C. imicola n’est capturé compte tenu de la sensibilité du 
piège et non des sites où aucun individu n’est présent. La lumière des pièges ne semble  pas 
être le seul facteur permettant d’expliquer son attractivité pour les Culicoides ; l’attraction 
créée par les hôtes, par exemple, intervient également (Meiswinkel et al., 2000). Pour réduire 
ces potentiels biais d’échantillonnage i) les mêmes pièges ont été utilisés sur tous les sites, 
ii) les piégeages ont eu lieu sur une courte période de temps afin que les conditions de 
piégeages restent similaires, iii) les pièges ont été disposés de la même façon dans tous les 
sites, notamment au sein des élevages, où ils étaient posés à proximité des ovins. 
De manière générale, pour estimer l’abondance de C. imicola, il est préférable de poser les 
pièges plusieurs nuits successives et de conserver la nuit où le maximum d’individus a été 
capturé (Baylis et al., 2004). Il n’a été possible de poser les pièges qu’une seule nuit par site, 
pour des raisons logistiques, et surtout à cause du temps nécessaire pour trier et identifier les 
insectes capturés. Comme les piégeages ont été ensuite classés en positifs/négatifs, et non 
étudiés en terme d’abondance, les variations quotidiennes d’abondance ont un effet moindre. 
Néanmoins, dans les zones où les populations étaient limitées, piéger une seule nuit a pu 
diminuer la sensibilité de la méthode. 
 
4.2. Discussion sur les résultats des captures 
 
4.2.1. Répartition et abondance des espèces 
La distribution des effectifs et la répartition des pièges positifs montrent le caractère 
commun et largement réparti des Ceratopogonidae autres que Culicoides (91/96 pièges sont 
positifs) et surtout des Culicoides autres que C. imicola (94/96 pièges positifs). Au contraire, 
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la distribution de C. imicola est hétérogène. Le critère le plus important qui détermine cette 
hétérogénéité semble être le positionnement ou non au sein d’un élevage puisque la 
probabilité de capture d’au moins un individu C. imicola est beaucoup plus élevée au sein 
d’un élevage qu’en dehors (respectivement 0,71 versus 0,14) et que les pièges au sein des 
élevages ont permis de capturer 232,5 fois plus de C. imicola que ceux en dehors.  
Cependant, même parmi les pièges posés au sein des élevages, la distribution de cette 
espèce montre une hétérogénéité importante. Cette hétérogénéité pourrait être due i) à une 
introduction récente de C. imicola en Corse (les populations n’auraient pas eu le temps de 
coloniser tous les sites disponibles), ou bien ii) à un nombre réduit de sites favorables.  
La date d’introduction de C. imicola n’est pas connue. Cet insecte est décrit pour la 
première fois en Corse en 2000 (Delécolle & de La Rocque, 2002) mais il aurait pu être 
présent avant. La question de la présence de C. imicola dans le sud de l’Europe préalablement 
à 1998 ou de sa propagation récente vers le nord est débattue (Meiswinkel et al., 2007). Il 
semblerait qu’à certains endroits C. imicola ait été présent avant 1998, alors qu’ailleurs, 
comme dans le Var par exemple, son arrivée a été détectée et son installation suivie dans le 
temps. Pour la Corse, il est difficile de savoir si cette espèce est présente depuis longtemps ou 
si elle est arrivée peu avant l’année 2000, car la précédente étude portant sur les Culicoides de 
Corse date du début des années 1970. Les Culicoides avaient alors été obtenus soit par piège 
de jour soit par éclosion à partir de boues de gîtes larvaires rapportées au laboratoire (Kremer 
et al., 1971). Aucun C. imicola n’avait été capturé ou obtenu au laboratoire.  
La présence de C. imicola du nord au sud de l’île dès juin 2001 (CIRAD et al., 2001) 
montre néanmoins une capacité de diffusion importante qui ne soutient pas l’hypothèse d’une 
introduction récente. D’autres auteurs décrivent également une distribution « mitée » 
(fragmentée, sous forme d’îlots) de C. imicola dans des zones où il est abondant (Conte et al., 
2007 ; Meiswinkel et al., 2007 ; Walker, 1977), ce qui est en faveur de la seconde hypothèse 
(nombre réduit de sites favorables). Cette seconde hypothèse est aussi renforcée par le fait que 
parmi les sites au sein des élevages négatifs en juin, 2/5 demeurent négatifs en septembre. 
Cela confirme que la campagne de juin a effectivement permis de classer comme positifs 
uniquement les sites très favorables au vecteur. 
Le genre Culicoides représente 96,4 % des Ceratopogonidae capturés. Dans le monde, un 
peu plus de 5 400 espèces de Ceratopogonidae sont décrites ; le genre Culicoides, avec 
1 254 espèces, totalise environ 23 % des espèces de Ceratopogonidae (Delécolle, 2004). 
Ainsi, les espèces de Culicoides prédominent dans les piégeages du fait de leur abondance et 
non de leur variété. Cette prédominance peut s’interpréter de deux façons. Soit il s’agit d’une 
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prédominance vraie : le genre Culicoides est le principal genre de Ceratopogonidae en Corse ; 
soit, plus vraisemblablement, les pièges utilisés capturent principalement des Culicoides. Une 
proportion plus élevée de femelles est capturée chez les Culicoides (96 %) que chez les autres 
genres. Cela pourrait traduire le fait que le piège attire les femelles en recherche d’hôte et 
donc les espèces hématophages, soit en jouant le rôle d’hôte de substitution, soit en capturant 
les insectes en activité autour des animaux.  
Six espèces de Culicoides représentent plus de 5 % des captures et l’étude de leurs 
distributions montre que C. newsteadi, C. pulicaris et C. obsoletus sont largement répartis 
alors que C. imicola, C. lupicaris et C. furcillatus semblent avoir des exigences écologiques 
plus strictes. Des différences de dynamique de population, entraînant des périodes de pics de 
densité différentes, pourraient aussi éventuellement expliquer une partie des différences 
observées. Ces espèces ayant été peu étudiées, en particulier C. lupicaris et C. furcillatus, leur 
dynamique saisonnière, notamment en Corse, reste méconnue. Malgré cette distribution 
hétérogène, C. imicola est la deuxième espèce de Culicoides la plus abondante. Cela montre 
que, dans les sites où il est présent, il peut atteindre des densités très importantes 
(jusqu’à 3 579 individus par piège et par nuit, ce nombre pouvant dépasser les 
10 000 individus à des périodes plus favorables en Corse72). Ainsi, dans certains sites, les 
conditions écologiques très favorables au développement de cette espèce semblent être 
réunies.  
La description des sites où les densités maximales de ces 6 espèces de Culicoides ont été 
capturées semble montrer que C. imicola est une espèce adaptée aux milieux ouverts, 
confirmant les observations réalisées en Calabre (Italie) (Conte et al., 2007). Le site où cette 
espèce est la plus abondante comporte de la végétation sèche (herbes sèches et sol nu), mais 
étant néanmoins à proximité de sources d’humidité, ici un arrosage automatique et des 
abreuvoirs débordant dans les champs. L’ouverture du milieu ainsi que la pluviométrie 
semblent importantes pour décrire la répartition de C. imicola en Afrique : en effet, cette 
espèce prédomine dans les savanes ouvertes et arborées où la pluviométrie est moyenne 
(comprise entre 300 et 750 mm/an) et n’est pas répertoriée dans les forêts tropicales plus 
humides (Meiswinkel & Baylis, 1998). Il ne serait cependant pas retrouvé à proximité 
immédiate de la côte, où les sols sont sableux et où l’eau est très rapidement drainée 
(Meiswinkel & Baylis, 1998). Les précipitations annuelles moyennes rencontrées en Corse 
pour les zones où les piégeages ont eu lieu sont comprises entre 500 et 900 mm (Bruno et al., 
                                                 
72 Par exemple le 19/06/2003, 11 330 C. imicola ont été capturés en une nuit dans la région de Figari. Source : 
http://blue-tongue.cirad.fr/resultats_entomologiques/DetailCampagne.php?Idx_Campagne=2APL5-22 
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2001), au moins une partie de ces zones offre donc des conditions de pluviométrie acceptables 
pour C. imicola.  
La description de ces sites montre aussi que les milieux favorables à C. newsteadi 
semblent être relativement similaires à ceux favorables à C. imicola, et qu’à l’inverse, 
C. obsoletus, C. lupicaris, C. pulicaris et C. furcillatus semblent prédominer dans des milieux 
fermés et ombragés. Pour C. obsoletus, cela pourrait s’expliquer par le fait que ses gîtes 
larvaires sont constitués de litières de feuilles mortes (Meiswinkel et al., 2007). Des études 
plus abouties portant sur des sympatries (espèces occupant des aires géographiques 
chevauchantes) et allopatries (espèces occupant des aires non chevauchantes) chez les 
Culicoides doivent être mises en place pour préciser ces résultats préliminaires. 
 
4.2.2. Répartition des Culicoides et de  C. imicola au sein et en dehors des élevages  
Pour les 6 espèces de Culicoides, les effectifs capturés sont au moins 10 fois plus élevés 
lorsque les pièges sont posés au sein des élevages. Ces résultats posent la question de 
l’attractivité du piège en dehors des élevages. En effet, deux situations sont possibles : i) ces 
espèces, hématophages, sont inféodées aux élevages et ne se retrouvent pas en dehors des 
élevages ou ii) le piège n’attire pas ou peu les Culicoides, il ne capture que les insectes en 
activité dans son voisinage.  
L’analyse détaillée des sites hors élevage montre qu’il n’y avait finalement qu’un seul 
piège hors élevage situé à plus de 2 km d’un élevage. Cette situation résulte pour partie du fait 
que les pièges hors élevage étaient posés les mêmes nuits que les pièges au sein des élevages. 
Comme l’objectif était de poser un maximum de pièges par nuit, aucun piège n’a été posé très 
loin des autres. Poser les pièges hors élevage au cours de nuits différentes risquait de biaiser la 
comparaison avec les pièges posés au sein des élevages si les conditions météorologiques 
changeaient. Trouver des sites hors élevage accessibles par la route s’est avéré difficile sur le 
terrain. Si une nouvelle étude devait être organisée, il serait préférable de rechercher à 
l’avance et en fonction de la localisation de tous les élevages géoréférencés, des sites hors 
élevage accessibles par la route pour chaque nuit.  
Cette étude ne permet donc pas de savoir si C. imicola peut être présent dans des sites 
véritablement éloignés des élevages. Néanmoins, elle montre i) que cette espèce peut être 
capturée, en faible nombre, en posant un piège en dehors du lieu d’élevage (sans vue directe 
sur les animaux) tout en restant à proximité d’un élevage, et que ii) il y a de très grandes 
différences à la fois en nombre de pièges positifs et en densité de C. imicola capturés entre les 
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sites de piégeage situés au sein des élevages par rapport à ceux situés en dehors des élevages. 
Deux explications peuvent être envisagées. 
La première explication pourrait être liée à une différence vraie, c'est-à-dire que la 
présence de C. imicola est inféodée aux élevages. Dans ce cas, les animaux peuvent 
conditionner la présence de C. imicola, en tant qu’hôtes nourriciers et/ou en rendant 
l’environnement favorable à C. imicola en permettant la présence de gîtes larvaires.  
Si la disponibilité en hôte est déterminante, cela suggèrerait que les préférences trophiques 
de C. imicola sont relativement strictes et tournées vers les ruminants domestiques. Si la 
présence de gîtes larvaires est déterminante, cela laisserait supposer que la présence 
d’animaux est nécessaire à la constitution des gîtes. La présence d’animaux pourrait permettre 
la constitution de gîtes par le biais de leurs déjections, comme c’est le cas pour plusieurs 
autres espèces de Culicoides vecteurs de FCO : C. brevitarsis et C. wadai en Asie du Sud-Est 
et en Australie, C. bolitinos en Afrique du Sud et C. dewulfi en Europe du Nord (Meiswinkel 
et al., 2007). Cependant il paraît peu probable que, si tel était le cas, de tels gîtes n’aient pas 
été mis en évidence (cf. chapitre 3). Si C. imicola ne pond pas directement dans les déjections, 
la présence de déjections, éventuellement associée à d’autres éléments, pourrait néanmoins 
contribuer à la constitution de gîtes larvaires. 
La capacité de vol limitée de C. imicola pourrait expliquer que les zones favorables sont 
déterminées par la concentration d’hôtes et par la présence de gîtes larvaires favorables (les 
élevages fournissant alors ces conditions). Á titre d’illustration, la répartition des 
phlébotomes, diptères hématophages au rayon de vol limité, est déterminée par des gîtes de 
repos calmes, une proximité avec des hôtes et l’existence de gîtes de ponte propice. Ces 
conditions sont par exemple recueillies dans un terrier (Rodhain & Perez, 1985). Au contraire, 
la répartition d’autres diptères hématophages, ayant une capacité de vol supérieure, est 
conditionnée principalement par l’environnement : par la végétation des galeries forestières 
pour les glossines riveraines (de La Rocque et al., 2001c), par les gîtes larvaires chez les 
moustiques ou les simulies (Rodhain & Perez, 1985), la disponibilité en hôtes n’étant a priori 
pas un facteur limitant, bien qu’elle puisse moduler la distribution des populations. 
Néanmoins, il existe aussi des Ceratopogonidae, dont des Culidoides, dont la répartition est 
clairement déterminée par l’habitat : par exemple, les larves de C. impunctatus sont associées 
aux sols acides des tourbières (Callot et al., 1974), celles de C. molestus, en Australie, se 
développent dans le sable (Kettle, 1990). 
La seconde explication pourrait être que la différence observée est liée à un biais 
d’échantillonnage : des populations de C. imicola sont présentes dans des formations loin des 
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élevages, mais le piège est peu attractif pour C. imicola. En effet, les pièges dans les élevages 
sont posés à proximité des animaux, qui pourraient être de véritables attracteurs. Le piège 
utilisé (aspirant à lumière noire) reste néanmoins le piège le plus sensible (permettant de 
capturer les effectifs les plus importants) pour la capture de C. imicola. Toutefois, d’autres 
pièges existants, notamment ceux à lumière noire et diffusant du CO2 pourraient être testés sur 
C. imicola à la fois au sein et en dehors des élevages. 
En résumé, cette différence de capture soulève de nombreuses questions, auxquelles 
certains protocoles entomologiques pourraient en partie répondre. Un maillage de 8 pièges 
autour d’une bergerie où des animaux étaient présents a été mis en œuvre en Corse. L’objectif 
initial était d’estimer les densités dans le voisinage de la bergerie, dans l’espoir d’orienter les 
recherches sur les gîtes larvaires. Cette étude préliminaire n’est pas présentée ici en détail car 
la présence de vent pendant la nuit de piégeage a vraisemblablement biaisé les résultats. 
L’étude doit donc être répétée dans de meilleures conditions météorologiques avant d’être 
analysée de façon plus précise. Néanmoins, en première analyse, on peut constater que le 
piège posé à proximité immédiate de la bergerie a capturé plus de 1 000 C. imicola, alors que 
les autres pièges (situés entre 70 et 1 000 mètres de la bergerie) n’en ont capturé en moyenne 
que 21 (au maximum 53) (annexe 16).  
Cette étude montre que C. imicola prédomine à proximité immédiate de la bergerie. 
Malgré de nombreuses tentatives pour identifier des gîtes larvaires autour de cet élevage, 
seules 4 larves de C. imicola ont pu être récoltées, à quelques mètres de la bergerie (quelques 
années auparavant). De plus, le piège localisé à proximité immédiate de la bergerie a capturé 
proportionnellement plus de mâles (27 %, alors que la moyenne est de 12 % pour les 7 autres 
pièges) et de moins de femelles pares (le taux de parturité des femelles est de 0,5 au lieu de 
0,9 en moyenne pour les autres pièges), ce qui conforte l’hypothèse que, pour cet élevage, le 
gîte larvaire est situé à proximité immédiate de la bergerie. Ainsi, l’étude ne permet pas de 
conclure si le nombre de C. imicola est très élevé à proximité immédiate de la bergerie parce 
que c’est le site le plus proche du gîte larvaire ou si c’est le seul effet du piège posé à côté des 
animaux73. Pour prolonger cette étude, un protocole expérimental fondé sur un carré latin 
(comparaison des captures sur un site où les animaux, habituellement présents, ont été enlevés 
versus ceux d’un site habituellement sans animaux et où l’on amène des animaux) pourrait 
être envisagé. Il permettrait de savoir si un dispositif piège/animaux est capable de capturer 
des C. imicola dans un environnement hors élevage. 
                                                 
73 Dans ce cas ces pièges permettraient d’échantillonner les femelles cherchant à piquer les animaux, mais pas la 
population de C. imicola présente en un lieu donné. 
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4.2.3. Piégeages réalisés en septembre  
Un phénomène de débordement semble exister puisque la moitié des pièges qui n’avaient 
pas capturé de C. imicola en juin, qu’ils soient posés au sein ou en dehors des élevages, en ont 
capturé en septembre. Bien que rares, certains sites, même au sein des élevages, restent 
toutefois négatifs au moment du pic de densité. La description de ces sites n’a pas permis de 




  178Résumé 
En juin 2005, 96 pièges aspirants à lumière noire  ont été posés au sein des élevages 
(n = 75) et en dehors des élevages (n = 21).  Une seconde campagne, plus restreinte, a été 
effectuée en septembre dans 17 sites négatifs en juin.  
Au cours de la campagne principale, 67 704 Ceratopogonidae, dont 96 % de 
Culicoides, ont été capturés. Parmi les 59 espèces de Culicoides capturés, 6 espèces 
représentent à elles seules au moins 5 % des captures : C. newsteadi, C. imicola, 
C. lupicaris, C. pulicaris,  C. obsoletus, et C. furcillatus. Bien qu’étant la deuxième 
espèce de Culicoides la plus abondante, C. imicola n’est présent que dans 56 sites de 
piégeages sur 96. Il est essentiellement (99,9 %) capturé au sein des élevages : la 
probabilité de capture d’au moins un individu C. imicola est beaucoup plus élevée au sein 
d’un élevage qu’en dehors (respectivement 0,71 versus 0,14) et le nombre d’individus 
capturés est 232,5 fois plus important pour les pièges posés au sein des élevages que pour 
ceux en dehors.  
La répartition de C. imicola pour les piéges posés au sein des élevages est hétérogène. 
Les effectifs semblent suivre un gradient de densité croissante nord-sud. Le site où le 
nombre de C. imicola le plus élevé a été obtenu est situé dans la région de Figari ; sur ce 
site, le milieu est ouvert et composé de végétation sèche ou de sol nu, mais des sources 
artificielles d’humidité sont présentes à proximité.  
La comparaison des piégeages réalisés au sein et en dehors des élevages ne permet 
pas de savoir si C. imicola peut être présent dans des sites véritablement éloignés des 
élevages. Néanmoins, i) cette espèce peut être capturée, en faible nombre, en posant un 
piège en dehors du lieu d’élevage (sans vue directe sur les animaux) tout en restant à 
proximité d’un élevage et ii) il y a de très grandes différences, à la fois en nombre de 
pièges positifs (p<10-5) et en densité de C. imicola capturés (p<10-7), entre les sites de 
piégeage situés au sein des élevages et ceux situés en dehors des élevages. Deux 
hypothèses peuvent expliquer ces différences de densité : soit C. imicola est inféodé aux 
élevages, soit le piège est peu attractif pour C. imicola (il n’attirerait que les individus 
déjà présents sur place du fait de la présence d’animaux). Culicoides imicola pourrait être 
inféodé aux élevages notamment si les zones favorables sont déterminées par la 
concentration d’hôtes et par la présence de gîtes larvaires favorables. Cela pourrait être 
expliqué par la faible capacité de vol des Culicoides. 
Le chapitre suivant présente « l’approche vecteur », effectuée à partir des 75 pièges 
 Chapitre 8 
Approche vecteur  
 
 
Afin d’identifier les zones à risque de présence de C. imicola, les données entomologiques 
provenant des 75 piégeages effectués en juin 2005 en Corse du Sud (décrites dans le chapitre 
précédent) ont été mises en relation avec les données environnementales (décrites dans le 
chapitre 5). Dans un premier temps, les résultats des analyses statistiques mises en œuvre 
pour modéliser le lien entre vecteur et environnement et la validation des modèles obtenus en 
Corse et dans le Var sont présentés (1). Ces modèles sont ensuite discutés (2). 
 
 
1. Modélisation statistique du risque de présence de C. imicola  
 
Afin de caractériser les zones favorables à C. imicola, principal vecteur de FCO en Corse, 
les données entomologiques issues des piégeages effectués au sein des élevages en Corse du 
Sud (chapitre 7) ont été mises en relation avec les données environnementales (chapitre 5) au 
travers de modèles statistiques établis pour les trois échelles de voisinage en employant la 
même méthode que pour les données épidémiologiques (chapitre 6). L’objectif était 
d’expliquer le statut positif/négatif (présence/absence de C. imicola) par les variables 
environnementales et les caractéristiques propres aux élevages. L’approche vecteur a ainsi été 
construite de façon parallèle à l’approche maladie.  
Pour des raisons d’homogénéité et de simplicité, seuls les 75 pièges posés au sein des 
élevages ont été pris en compte. En effet, l’absence d’animaux influençant fortement le statut 
positif/négatif des pièges, risquait de rendre délicate l’analyse du caractère favorable ou 
défavorable de l’environnement. Ces pièges sont localisés à la fois dans l’extrême sud de la 
Corse et dans la région d’Ajaccio. Ils ont été répartis en deux groupes par tirage aléatoire 
stratifié par nuit (afin d’assurer une répartition homogène dans le temps et dans l’espace des 
pièges des deux groupes) : i) un groupe d’apprentissage de 60 pièges a servi à construire les 
modèles et ii) un groupe de 15 pièges a été utilisé pour la validation externe des modèles. 
Les deux groupes ont été comparés pour toutes les variables environnementales (aux trois 
échelles de voisinage : 500 m, 1 km et 2 km), les caractéristiques d’élevage et pour la 
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présence de C. imicola en analyse monovariée afin de vérifier qu’ils n’étaient pas 
significativement différents74.  
Comme précédemment, les analyses statistiques monovariées (1.1) et multivariées (1.2) 
ont été effectuées (en utilisant le logiciel Systat®) et l’autocorrélation spatiale des résidus des 
modèles évaluée (avec le logiciel R) (1.3). Puis, les modèles ont été validés en interne et en 
externe en Corse (sur les 15 pièges de validation) en calculant l’aire sous la courbe ROC 
(1.4). Des analyses complémentaires (1.5) ont été menées afin d’établir des modèles sans 
coordonnées géographiques. La valeur prédictive de ces derniers a été testée sur des piégeages 
effectués dans le Var en 2006 (1.6). 
 
1.1. Analyses statistiques monovariées 
1.1.1. Méthode 
Les variables qualitatives et quantitatives (continues et recodées en tertiles) ont été testées 
de manière similaire à l’approche maladie (chapitre 6, partie 2.1.1), et les mêmes seuils de 
significativité ont été choisis (p = 0,15 en analyse monovariée, p = 0,1 pour les analyses 
multivariées).  
Toutefois, parmi les variables explicatives, deux différences concernant les 
caractéristiques propres des élevages sont à signaler. 
Tout d’abord, des informations complémentaires ont été recueillies sur le terrain : les 
espèces animales présentes (ovins, bovins, caprins, équins, porcs et volailles), leur nombre 
(estimé sur le terrain) et le type de race ovine (race élevée pour le lait ou pour la viande). 
Compte tenu de la diversité des espèces animales présentes, trois nouvelles variables ont été 
créées pour caractériser les élevages : « mixte/non », « ayant une autre espèce attractive/non » 
et « mixte avec une espèce potentiellement réservoir/non ». Les élevages étaient considérés 
comme « mixte » si une autre espèce animale était élevée sur place en plus des ovins ; ils 
étaient considérés comme ayant « une autre espèce attractive » si, en plus des ovins, étaient 
élevés sur place  des caprins, des bovins et/ou des équins; ils étaient considérés comme 
« mixte avec une espèce potentiellement réservoir » si, en plus ovins, étaient élevés sur place 
des caprins et/ou des bovins. 
                                                 
74 Les deux groupes ne diffèrent que pour quelques variables. À 500 m, ils diffèrent pour la longueur de réseau 
hydrographique (p < 0,05) et le pourcentage de prairies (p < 0,1). À 1 km, ils diffèrent pour la longueur de réseau 
hydrographique et l’indicateur d’ensoleillement (p < 0,15). À 2 km, ils diffèrent pour NDVI moyen, NDVI 
minimum, et LSI Eau (p < 0,05), pour l’altitude (p < 0,1) et pour la présence de bovins, la longueur du réseau 
hydrographique et le LSI (p < 0,15).  
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Ensuite, comme les piégeages étaient distribués selon un axe nord-ouest/sud-est, leurs 
coordonnées géographiques présentaient une forte corrélation (coefficient de corrélation de 
Pearson = – 0,79, p < 10-4), ce qui rendait les modèles instables. Etant donné l’importance de 
la variable latitude dans l’approche maladie et l’hypothèse relative à un effet source en 
Sardaigne, un nouveau repère a été établi. Dans l’ancien repère (projection en Lambert IV 
cartographique), le centre de gravité et la pente de la droite de régression de X sur Y ont été 
calculés. Un nouvel axe (Ny) a été défini avec comme orientation cette pente et comme 
origine le centre de gravité. Le second axe (Nx), perpendiculaire au premier et avec la même 
origine, a ensuite été établi (figure 52). Les nouvelles coordonnées (NX, NY) des sites de 
piégeage dans ce nouveau repère ont été intégrées comme variables dans l’analyse statistique.  
 





Les analyses statistiques monovariées ont permis de sélectionner 27 variables (sur 
53 variables initiales) significativement (p < 0,15) associées à la présence de C. imicola 
(tableau 40). Les résultats détaillés des analyses monovariées pour chaque taille de voisinage 






Tableau 40 : Liste des variables retenues lors des analyses monovariées (seuil 0,15). 
 
Type Variable Nom abrégé 
Axe des pièges NY (continu) NY 
Axe perpendiculaire NX (continu) NX Caractéristiques des élevages 
Présence de bovins Présence de bovins D_BOVINS 
Altitude Altitude moyenne T_ALT 
Ensoleillement Ensoleillement moyen T_SOLEIL 
Pente Pente moyenne (continu) PENTE_moy 
Réseau hydrographique Longueur du réseau T_LHYDRO 
NDVI minimal T_NDVI_min 





NDVI maximal T_NDVI_max 
% Maquis, garrigue et forêt T_MGF 
% Prairie arborée  T_PAR 
% Végétation arbustive rase T_VAR 
% Zone non végétalisée T_ZNV 
Occupation du 
sol 
Pourcentage de surface 
occupée par chaque 
classe 
% Eau (continu) P_EAU 
Patch density T_PD 
Landscape shape index T_LSI 





Simpson's Diversity Index (continu) SIDI 
NP maquis, garrigue, et forêt  T_MGF_NP 
NP prairie arborée T_PAR_NP  





NP) NP zone non végétalisée T_ZNV_NP  
LSI maquis garrigue forêt T_MGF_LSI 
LSI prairie arborée (continu) PAR_LSI 







LSI zone non v égétalisée (continu) ZNV_LSI 
    
  variable continue  
  variable discrète  
 T_ : tertile  
 
 
1.2. Analyses statistiques multivariées 
De même que, pour l’approche maladie, l’analyse multivariée a nécessité, dans une 
première phase, de regrouper les variables en 6 groupes thématiques et de rechercher les 
variables significatives par groupe, avant de tester ensemble toutes les variables significatives 
par groupe. Les résultats détaillés (variables proposées et retenues pour chaque taille de 
voisinage et pour chaque groupe) sont présentés en annexe 18. Les variables significatives par 




Tableau 41 : Liste des variables retenues lors des analyses multivariées par groupe (seuil 0,1). 
 
Taille de voisinage Variables retenues lors de l'analyse multivariée par groupes 
500 m 1 km 2 km 
Axe des pièges (continu) NY * * * 
Présence de bovins D_BOVINS   X 
NDVI minimal NDVI_min X X   
NDVI moyen (continu) NDVI_moy    
% de Maquis, garrigue et forêt T_MGF X X   
% Végétation arbustive rase D/T_VAR X *  X 
% Zone non végétalisée T_ZNV   X 
Patch Richness Density (continu) PRD *  X X 
Simpson’s Diversity Index (continu) SIDI X  * 
Nombre d’entités de maquis, garrigue et forêt T_MGF_NP X   X 
Nombre d’entités de végétation arbustive rase T_VAR_NP   X   
Nombre d’entités de zones non végétalisée T_ZNV_NP     
Landscape Shape Index de maquis, garrigue et forêt T_MGF_LSI X   
Landscape Shape Index de végétation arbustive rase  T_VAR_LSI     X 
Landscape Shape Index de zones non végétalisée (continu) ZNV_LSI   *  
      
  variable continue     
  variable discrétisée (tertiles)     
X variable non significative par groupe pour la taille de voisinage considérée 
 variable significative (p ≤ 0,1) lors de l’analyse par groupe 
* variable significative (p ≤ 0,1) lors de l’analyse par groupe puis tous groupes confondus 
  
  
variable non proposée à l’échelle de voisinage considérée (car le pourcentage de végétation 
arbustive rase étant codé en 2 classes à 500 mètres, les variables VAR_NP et VAR_LSI sont redondantes 
(en effet, elles reprennent la discrétisation en présence/absence de D_VAR) 
 
 
Les odds ratios et leur intervalle de confiance à 90 % associés à chaque variable 
significative (p ≤ 0,1) des analyses multivariées tous groupes confondus sont présentés dans le 











Tableau 42 : Modèles statistiques de présence de C. imicola dans les élevages (seuil 0,1). 
 




500 m 1 km 2 km • 
OR 
(IC 90 %) p 
OR 
(IC 90 %) p 
OR 
(IC 90 %) p 
Axe des pièges NY 
(en m) 
1,00009 
(1,00004 – 1,0001) 0,002 
1,0001 
(1,00003 – 1, 0002) 0,025 
1,00006 
(1,00003 – 1,0001) 0,004 
Patch Richness Density 4,1806 (1,798-9,719) 0,005 - - 
Végétation arbustive 
rase (en %)     








(1,205 – 359,875) 0,080 - 
LSI de zone non 
végétalisée - 
1,677 








Constante α = – 5,3263  pour le modèle avec un voisinage de 500 m, – 1,6370  pour 1 km et – 6,2657  pour 2 km. 
T : tertiles ; OR: odds ratio ; IC 90 % : intervalle de confiance à 90 %. 
 
Le tableau 43 présente les OR des variables quantitatives calculés pour des étendues 
différentes de 1. La variable « Patch Richness Density » n’est pas présentée car l’intervalle de 
variation inter-tertile est proche de 1. 
 
Tableau 43 : Odds ratios associés à une variation dont l’étendue est différente de 1. 
 
Variable quantitative  
(échelle de voisinage) 
Intervalle de variation*  
OR 
(IC 90 %) 
NY (500 m) 10 km 
1,0009 
(1,0004 – 1,001) 
NY (1 km) 10 km 
1,001 
(1,0003 – 1,002) 
LSI de zone non végétalisée (1 km) 2 
2,81 
(1,20 – 6,59) 
NY (2 km) 10 km 
1,0006 
(1,0002 – 1,001) 






Les trois modèles développés pour les différentes tailles de zones tampons autour des 
pièges incluent respectivement 2, 3 et 2 variables. Ils intègrent tous la variable NY (qui 
représente les coordonnées des sites de piégeage selon l’axe Ny, l’axe des pièges) ainsi 
qu’une variable paysagère. 
Aux trois échelles de voisinage, plus les pièges sont proches de la Sardaigne sur l’axe Ny, 
plus la probabilité de présence de C. imicola est élevée (p < 0,05 pour un voisinage de 1 km, 
et p < 0,01 pour les voisinages de 500 m et 2 km).  
La variable densité de richesse des entités (PRD, Patch Richness Density) est sélectionnée 
dans le modèle à 500 m, comme lors de l’approche maladie. À 2 km, l’indice de diversité de 
Simpson (SIDI) est également associé positivement à la probabilité de présence de C. imicola. 
Pour ces deux indices (PRD et SIDI) relatifs à la diversité des entités, plus l’environnement 
présente une diversité importante, plus la probabilité de capturer au moins un C. imicola est 
élevée. 
Comme dans l’approche maladie, pour le modèle à 1 km, la présence de végétation 
arbustive rase est associée à un risque de présence du vecteur plus élevé. Ici la variable est 
codée en tertiles (et non en présence/absence comme dans l’approche maladie). Le premier 
tertile regroupe les sites de piégeage dans lesquels la végétation arbustive rase est absente. Le 
tertile associé au risque le plus fort (OR = 107,9) est celui comprenant des valeurs moyennes 
de pourcentage de sol occupé par ce type de végétation (entre 0,1 et 5,3 % de la surface de la 
zone tampon). Le dernier tertile (regroupant les sites comprenant entre 5,4 à 48,1 % de 
végétation arbustive rase) est également associé à un risque accru (OR = 20,8). L’impact de 
cette variable est donc globalement similaire à celui observé lors de l’approche maladie. 
Enfin, dans le modèle à 1 km, l’indice de forme de paysage (LSI) des zones non 
végétalisées est également associé au risque de présence du vecteur. Cette variable était 
également retenue dans le modèle à 1 km de l’approche maladie. L’interprétation de cette 
variable est plus complexe en raison des différentes classes d’occupation du sol regroupées 
dans le terme « zone non végétalisée » : zone urbaines, sol nus, roches, sable… Ces 
différentes classes ont des réponses spectrales très similaires et sont donc difficilement 
séparables lors de la classification des images (Herold et al., 2004). Autour des élevages, le 
type d’occupation du sol classé en « zone non végétalisée » le plus fréquent est le sol nu.  
 Comme dans l’approche maladie, aucune variable relative au NDVI, à l’hydrographie, ni 
à la proximité ou à la connectivité n’ont été sélectionnées par les modèles. Á l’inverse de 
l’approche maladie, le type d’élevage (mixte ou non) n’est pas significativement associé au 
risque. 
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1.3. Autocorrélation spatiale 
L’autocorrélation des résidus des trois modèles a été évaluée en calculant les 
variogrammes empiriques et en simulant leurs enveloppes. Les résidus des trois modèles ne 
présentent pas d’autocorrélation spatiale annexe 19. 
 
1.4. Validation interne et externe en Corse 
Les modèles ont été validés en interne sur les 60 pièges ayant servi à leur construction et 
en externe sur les 15 autres pièges, également posés au sein des élevages. Une seconde 
validation externe a été réalisée à partir des résultats de piégeages effectués dans la région du 
Var, où C. imicola est présent depuis 2004 ; elle sera présentée dans la partie 1.6.  
 
1.4.1. Validation interne 
La validation interne des trois modèles (tableau 44) montre une bonne capacité de 
discrimination (0,8 ≤ AUC ROC ≤ 0,9). Les différences des aires sous les courbes ROC entre 
les trois modèles ne sont pas significatives. En prenant un seuil de 0,5, les sensibilités des 
modèles sont bonnes (de 86 à 93 %) ; en revanche, leurs spécificités sont mauvaises (modèles 
à 1 et 2 km) ou moyennes (modèle à 500 m). Seul le modèle à 500 m semble présenter des 
qualités suffisantes pour servir à des fins de prédictions quantitatives, à condition que cela soit 
vérifié lors de la validation externe. Les modèles à 1 et 2 km ne semblent pouvoir, au mieux, 
servir qu’à des fins de prédictions qualitatives, selon les résultats de la validation externe. 
Pour le modèle établi à 1 km, le seuil correspondant au meilleur compromis entre sensibilité, 
spécificité et pourcentage de pièges bien classés est de 0,73 (Se = 84 %, Sp = 82 % et 83 % de 
pièges bien classés).  
 
Tableau 44 : Validation interne des 3 modèles. 
 
Taille de voisinage 
Validation interne (n = 80) 
500 m 1 km 2 km 
Aire sous la courbe ROC 







Sensibilité (seuil : 0,5) (%) 86 93 91 





1.4.2. Validation externe en Corse 
Les prédictions issues des trois modèles ont été comparées aux résultats des 15 piégeages 
(tableau 45). La capacité de discrimination est bonne pour les modèles à 500 m et à 2 km 
(AUC ROC ≥ 0,8), mais médiocre pour le modèle à 1 km (0,6 ≤ AUC ROC ≤ 0,7). Selon ce 
critère, seuls les modèles à 500 m et 2 km paraissent avoir une capacité de discrimination 
assez bonne pour servir à des fins de prédictions qualitatives. En réalité, les intervalles de 
confiance de l’aire sous la courbe ROC sont très larges ; cela est lié au faible nombre de 
pièges utilisés pour la validation externe. Ainsi, les différences entre les aires sous les courbes 
ROC des trois modèles ne sont pas significatives75. Une validation sur un jeu de données plus 
importantes aurait été préférable, mais avec 75 pièges posés au sein des élevages, il paraissait 
difficile de conserver plus de 15 pièges pour la validation.  
 
Tableau 45 : Validation externe des 3 modèles de l’approche vecteur en Corse.  
Taille de voisinage Validation externe 
(15 pièges) 500 m 1 km 2 km 
Aire sous la courbe ROC 







Sensibilité (seuil : 0,5) (%) 80 90 90 
Spécificité (seuil : 0,5) (%) 60 20 40 
 
Avec un seuil de 0,5, les sensibilités des modèles sont bonnes ; en revanche, les 
spécificités sont mauvaises (pour le modèle à 500 m) à très mauvaises (pour ceux à 1 et 
2 km). Les seuils permettant d’optimiser les valeurs de sensibilité et de spécificité sont 
présentés dans le tableau 46. Compte tenu du faible nombre de pièges de validation, de petites 
variations de seuil entraînent de grandes variations de sensibilité, de spécificité et de 
pourcentage de pièges bien classés. Pour le modèle à 500 m, le seuil de 0,58 correspond au 
seuil optimal. Pour le modèle à 1 km, aucun seuil ne permet d’obtenir au moins 70 % de 
pièges bien classés, et le seuil optimal ne permet pas d’obtenir des résultats satisfaisants en 
terme de spécificité. Pour le modèle à 2 km, le seuil optimal permet d’obtenir de bons 
résultats (80 % de pièges bien classés, de sensibilité et de spécificité). 
 
 
                                                 
75 Cela peut résulter de deux situations : soit il n’y a réellement pas de différences entre les aires sous la courbe 
ROC des modèles avec et sans NY, soit le faible nombre de pièges ne permet pas de mettre en évidence des 
différences. 
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Tableau 46 : Seuil optimal issu de l’analyse ROC pour les 15 pièges. 
 
Taille de voisinage Validation externe 
(15 pièges) 500 m 1 km 2 km 
Seuil optimal 0,58 0,69 0,80 
Pourcentage de pièges bien classés 73 67 80  
Sensibilité (%) 80 80 80 
Spécificité (%) 60 40 80 
 
 
La figure 53 présente les résultats de la validation interne et externe en prenant le modèle 
établi pour un voisinage de 500 m (et un seuil à 0,5). Les pièges situés les plus au sud de l’île 
sont tous correctement prédits, contrairement à ceux situés autour de Propriano (Golfe de 
Valinco) et autour d’Ajaccio (Golfe d’Ajaccio). 
 





1.5. Analyses complémentaires  
Deux analyses complémentaires ont été réalisées sur le même modèle que celles 
effectuées pour l’approche maladie.  
La première analyse visait à tester l’influence du découpage en groupes lors de la 
première phase de l’analyse multivariée. En appliquant un découpage en groupe basé sur les 
types de végétation (cf. annexe 8), les mêmes modèles ont été obtenus pour les trois échelles 
de voisinage (à 500 m : NY et PRD ; à 1 km : NY, T_VAR et ZNV_LSI ; à 2 km : NY et 
SIDI). La modification de ce découpage n’a donc pas d’effet sur les modèles finaux.  
La deuxième analyse visait à construire des modèles sans coordonnées géographiques afin 
de tester l’effet de leur inclusion dans les modèles. Ainsi, la même méthode d’analyses 
statistiques multivariées a été appliquée en omettant NX et NY. Les résultats sont présentés 
dans le tableau 47. En utilisant la méthode statistique définie initialement, aucun modèle n’a 
convergé76 en utilisant un voisinage de 1 km. Afin de favoriser la convergence de la méthode, 
le seuil d’entrée des variables dans le modèle lors de la procédure pas à pas ascendante a été 
abaissé à 0,05 (au lieu de 0,1) afin de réduire les effets éventuels liés aux corrélations entre 
variables. Un modèle à 3 variables a ainsi pu être obtenu. 
 
Tableau 47 : Comparaison des modèles avec et sans les coordonnées géographiques.  
 
Voisinage de 500 m Voisinage de 1 km Voisinage de 2 km 
Avec NY* Sans NY Avec NY* Sans NY** Avec NY* Sans NY 


































LSI de zone non 
végétalisée 
(continu) 




 * Modèles établis en première intention. **Modèle à 1 km établi en modifiant le seuil d’entrée des variables dans 
le modèle. Cellules grisées : variables communes aux deux modèles. 
 
 
Pour les modèles à 500 m et à 2 km, les modifications des modèles ne sont pas majeures, 
dans le sens où la seconde variable incluse après NY dans les modèles initiaux (PRD à 500 m 
et SIDI à 2 km) est conservée dans les modèles sans NY. Les résultats de validation interne et 
                                                 
76 La méthode repose sur une procédure d'optimisation pour définir le meilleur modèle en fonction de différents 
critères (précision, parcimonie). Dans certains cas, la procédure ne trouve pas une solution satisfaisant les 
critères d'arrêt, et continue de chercher indéfiniment : on dit qu'elle ne converge pas. 
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externe des modèles avec et sans NY sont présentés dans les tableaux 48 et 49. En validation 
interne, les modèles sans les coordonnées géographiques présentent une bonne capacité de 
discrimination, mais ont une très mauvaise spécificité.  
 
Tableau 48 : Validation interne des modèles avec et sans NY. 
 
Taille de voisinage 
500 m 1 km 2 km 
Validation interne 
(n=80) 
Avec NY* Sans NY Avec NY* Sans NY** Avec NY* Sans NY 
AUC ROC  
(IC 95 %) 
0,87 
(0,77 - 0,94) 
0,82 
(0,71 - 0,93) 
0,89 
(0,77 - 0,95) 
0,84 
(0,73 - 0,95) 
0,88 
(0,77 - 0,95) 
0,82 
(0,71 - 0,94) 
Sensibilité (seuil : 0,5) 
(%) 
86 86 93 91 91 95 
Spécificité (seuil : 0,5) 
(%) 
71 41 52 47 44 50 
* Modèles établis en première intention. ** Modèle à 1 km établi en modifiant le seuil d’entrée des variables dans 
le modèle. AUC : aire sous la courbe ; IC 95 % : intervalle de confiance à 95 % 
 
 
Tableau 49 : Validation externe (15 pièges) en Corse des modèles avec et sans NY. 
 
Taille de voisinage 
500 m 1 km 2 km 
Validation 
externe 
(n=15) Avec NY* Sans NY Avec NY* Sans NY** Avec NY* Sans NY 
AUC ROC  




(0,37 - 0,95) 
0,66 
(0,38 – 0,88) 
0,56 




(0,47 - 1,00) 
Sensibilité  
(seuil : 0,5) (%) 
80 80 90 90 90 80 
Spécificité 
(seuil : 0,5) (%) 
60 20 20 0 40 0 
* Modèles établis en première intention. ** Modèle à 1 km établi en modifiant le seuil d’entrée des variables dans 
le modèle. AUC : aire sous la courbe ; IC 95 % : intervalle de confiance à 95 % 
 
 
La validation externe en Corse semble montrer que les modèles sans NY ont une capacité 
de discrimination inférieure à ceux comprenant cette variable. Cependant, les intervalles de 
confiance de l’aire sous la courbe ROC sont très larges (compte tenu du faible nombre de 
pièges de validation), et ces différences ne sont pas significatives. Ainsi, on ne peut pas savoir 
si la variable NY est importante pour discriminer les pièges positifs et négatifs. 
La largeur des intervalles de confiance est telle qu’il est difficile d’apprécier la qualité de 
ces modèles. Une deuxième procédure de validation a donc été mise en œuvre, en appliquant 
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les modèles dans une nouvelle zone géographique, le Var. Cela a aussi permis de tester leur 
caractère exportable en dehors de la Corse. 
 
1.6. Exportation et validation des modèles dans le Var  
Afin de i) proposer une deuxième série de validations externes des modèles et 
ii) d’évaluer si ces modèles étaient pertinents en dehors de la Corse, des piégeages effectués 
dans la région du Var (où C. imicola est présent depuis 2004 (Biteau-Coroller, 2006 ; Mathieu 
et al., 2007(soumis))) ont servi à tester ces modèles. Les trois modèles initiaux comprennent 
tous la variable NY, ce qui les rend difficilement transposables dans une autre zone 
géographique. Ce sont donc les modèles sans coordonnées géographiques qui ont été choisis 
pour être testés dans le Var. Les modèles à 500 m et à 1 km ont dû être modifiés car ils 
comportaient une variable relative aux caractéristiques des élevages (la présence ou non de 
bovins) qui n’était pas pertinente dans le Var (cf. partie 1.6.3). 
 
1.6.1. Les données entomologiques du Var 
Les données entomologiques proviennent d’une campagne de capture réalisée en 
septembre 200677. Depuis la découverte des premiers spécimens de C. imicola dans le Var en 
2004, l’extension de l’aire de répartition de cette espèce est évaluée chaque année en 
septembre, au moment où la densité de population est maximale78. Chaque année, les élevages 
inclus dans l’aire de répartition du vecteur de l’année précédente sont suivis, afin de voir si les 
populations ont émergé, se sont maintenues ou ont augmenté. De nouveaux sites de piégeage 
sont également choisis dans les élevages situés en périphérie de cette zone afin de suivre 
l’éventuelle progression de l’aire de répartition. Ainsi, d’année en année, le nombre de sites 
piégés a augmenté, au fur et à mesure de la diffusion du vecteur. En 2006, 40 pièges ont été 
posés, au sein d’élevages, dans les communes situées autour de Roquebrune-sur-Argens. Ces 
pièges ont été posés dans des élevages équins (n = 27), caprins (n = 6), ovins (n = 6) et dans 
une ferme pédagogique rassemblant de nombreuses espèces. 
 
1.6.2. Sélection des sites de piégeages 
L’ensemble des 40 sites de piégeage n’a pas été conservé pour évaluer les modèles car 
certains sites, en périphérie de l’aire d’extension, sont vraisemblablement négatifs non pas en 
                                                 
77 Cette campagne a été réalisée du 26 au 29 septembre 2006 par Thierry Baldet (Cirad), Bruno Mathieu (EID 
Méditerranée), Yvon Perrin (EID Var) et Olivier Esnault (Cirad). 
78 Ces campagnes transversales sont réalisées en complément de la surveillance entomologique longitudinale 
mensuelle en place sur le littoral continental français. 
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raison d’un milieu défavorable, mais uniquement parce que la diffusion de l’insecte est en 
cours et qu’il n’a pas encore atteint ces zones. Le risque de diffusion de C. imicola a été 
évalué dans le Var en fonction de la topographie, du type de couvert végétal et de la distance 
aux sites où sa présence était prouvée {Tran, 2008 (accepté) #676} (article complet inséré 
dans la section valorisation, article 6). Un indice de risque de diffusion, IRD, variant de 0 à 1, a 
été construit à partir d’un indice de risque d’introduction, d’un indice de risque de dispersion 
et de la distance d’introduction maximale du vecteur dans les bassins versants de la région 
d’étude. Cet indice (IRD) peut s’interpréter comme la probabilité que des populations de 
C. imicola, suite à leur introduction sur le littoral, se soient dispersées jusqu’au point 
considéré. Il a été calculé à partir des données de répartition de C. imicola en 2004 afin de 
prédire la situation en 2005, et les résultats ont montré qu’il y avait une bonne concordance 
entre l’indice prédit et les résultats de la campagne de piégeage effectuée en septembre 2005 
{Tran, 2008 (accepté) #676}. Le modèle ainsi validé a été appliqué sur les données de la 
campagne de piégeage réalisée en 2006. L’indice IRD calculé pour 2006 a servi à sélectionner 
les pièges à inclure dans l’étude présentée ici : seuls les 28 pièges pour lesquels la valeur de 
cet indice valait 1 (probabilité maximale) ont été conservés (figure 54). Ces 28 sites 
comprenaient 18 élevages équins (ou écuries), 4 élevages caprins, 5 élevages ovins et une 


















Figure 54 : Campagne de 40 piégeages réalisée dans le Var en septembre 2006 : localisation 
des 28 pièges sélectionnés et nombre de C. imicola capturés par piège. 
 
 
1.6.3. Les modèles  
Les densités de bovins étant très faibles dans le Var (cf. chapitre 5, partie 1.1.3.2), les 
modèles sans les coordonnées géographiques établis à 500 m et à 1 km et comprenant la 
variable « présence de bovins » ont été modifiés79. Un nouveau modèle a été établi à 500 m, 
en réitérant la démarche de sélection des variables, sans inclure celles liées aux 
caractéristiques propres des élevages. Le nouveau modèle obtenu conserve les deux autres 
variables du modèle sans les coordonnées géographiques, à savoir le NDVI moyen et la 
densité de richesse des entités (PRD). Pour le modèle à 1 km, en utilisant la méthode 
statistique définie initialement, aucun modèle n’a convergé. Comme précédemment, le seuil 
d’entrée des variables dans le modèle lors de la procédure pas à pas ascendante a été abaissé à 
0,05 (au lieu de 0,1) et un modèle à 1 variable a été obtenu. Les modèles aux trois échelles 




                                                 
79 En effet, à cause de la diversité des espèces présentes dans les sites de piégeages, il ne semblait pas pertinent 
de conserver cette variable. 
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Tableau 50 : Modèles sans les coordonnées géographiques ni les caractéristiques d’élevage. 
 
Tailles de voisinage 





(IC 90 %) p 
OR 
(IC 90 %) p 
OR 
(IC 90 %) p 
NDVI moyen 0,001 
(0,00002 – 0,059) 0,005 - - 
Patch Richness Density 2,198 (1,211 – 3,987) 0,03 - - 
Simpson’s Diversity Index 
(%)  
 1,097 
(1,035 – 1,164) 0,009 
1,108 
(1,037 – 1,183) 0,01 
Nombre d’entités de 





Valeurs faibles (T1) - - 1  
Valeurs moyennes 
(T2) - - 
7,746 
(1,116 – 53,772) 0,08 




Constante α = – 2,813  pour le modèle avec un voisinage de 500 m et – 6,239  pour celui à 2 km. T : tertiles ; 
OR : odds ratio ; IC 90 % : intervalle de confiance à 90 %. 
 
Le tableau 51 présente les OR des variables quantitatives calculés pour des étendues 
différentes de 1. La variable « Patch Richness Density » n’est pas présentée car l’intervalle de 
variation inter-tertile est proche de 1. Dans un souci d’homogénéité, la même étendue a été 
choisie pour la variable « Simpson’s Diversity Index » aux deux échelles de voisinage (1 et 
2 km). 
 
Tableau 51 : Odds ratios associés à une variation dont l’étendue est différente de 1. 
 
Variable quantitative  
(échelle de voisinage) 
Intervalle de variation*  
OR 
(IC 90 %) 
NDVI moyen (500 m) 0,15 
0,31 
(0,16 – 0,60) 
Simpson’s Diversity Index (1 km) 5 
1,59 
(1,19 – 2,13) 





Dans les trois modèles, plus la diversité est grande (PRD ou SIDI), plus la probabilité de  
présence de C. imicola est élevée. Dans le modèle à 500 m, plus la moyenne du NDVI est 
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forte, moins les pièges sont à risque. Dans le modèle à 2 km, un nombre moyen d’entités 
(entre 4 et 10) de végétation rase arbustive est associé à un risque élevé. 
 
1.6.4. Application dans le Var  
Les modèles ont été appliqués dans le Var, et les résultats évalués en calculant l’aire sous 
la courbe ROC, la sensibilité et la spécificité (tableau 52). La capacité de discrimination du 
modèle à 500 m est bonne, celles des modèles à 1 et 2 km sont satisfaisantes. Ces modèles 
semblent donc pouvoir être appliqués au moins de façon qualitative sur des zones 
géographiques situées en dehors de la Corse.  
 
Tableau 52 : Application des 2 modèles de l’approche vecteur dans le Var.  
 
 
Taille de voisinage Validation externe 
(28 pièges) 500 m 1 km 2 km 
Aire sous la courbe ROC 
(Intervalle de confiance à 95 %) 
0,82  
(0,66 - 0,98) 
0,74 
(0,55 – 0,93) 
0,74  
(0,54 - 0,93) 
Sensibilité (seuil : 0,5) (%) 100 100 93 
Spécificité (seuil : 0,5) (%) 31 31 31 
 
Les modèles à 500 m et à 1 km présentent de meilleurs résultats de validation externe dans 
le Var (AUC ROC = 0,82 et 0,74 respectivement) qu’en Corse (AUC ROC = 0,66 et 0,54 
respectivement). Notons que pour le modèle à 500 m cela n’est pas lié à présence ou non de la 
variable « présence de bovins » puisque si on applique le modèle à deux variables (PRD et 
NDVI moyen) en Corse, sa capacité de discrimination reste médiocre (AUC ROC = 0,68). 
En prenant un seuil de 0,5 les sensibilités des modèles sont très bonnes, mais leurs 
spécificités sont très mauvaises. Ces modèles ne peuvent donc pas être utilisés à des fins de 
prédictions quantitatives dans d’autres départements.  
Dans un contexte où l’installation du vecteur est en cours, les faux positifs semblent moins 
pénalisants pour un modèle que les faux négatifs, ce qui revient à privilégier la sensibilité à la 
spécificité. En effet, malgré l’effort mis en œuvre pour sélectionner les pièges où le vecteur 
avait une forte probabilité d’avoir diffusé, certains pièges « faux positifs » pourraient être 
situés dans des environnements favorables, sans que le vecteur n’ait eu le temps de s’y 
installer. La campagne de piégeage prévue en septembre 2007 permettra de confirmer ou 
d’infirmer le statut de ces pièges « faux positifs ». 
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Les seuils optimaux de sensibilité et spécificité sont présentés dans le tableau 53. Le 
modèle à 500 m présente de bons résultats ; il peut donc être appliqué à des fins de prédictions 
quantitatives dans le Var, mais seulement à des fins qualitatives en dehors du Var (où les 
seuils optimaux seraient à définir). 
 
Tableau 53 : Seuils optimaux issus de l’analyse ROC pour le Var. 
Taille de voisinage Validation externe 
(15 pièges) 500 m 1 km 2 km 
Seuil optimal 0,64 0,71 0,66 
Pourcentage de pièges bien classés 82 71 71 
Sensibilité (%) 87 93 87 
Spécificité (%) 77 46 54 
 
La figure 55 présente le statut des 28 pièges prédit par le modèle à 500 m, en utilisant le 
seuil de 0,5 (a) et de 0,64 (b). 
 





2. Discussion  
 
2.1. Discussion sur le choix des données entomologiques 
Les données entomologiques utilisées pour construire les modèles ont été discutées dans 
le chapitre précédent. Seuls les sites de piégeages situés au sein des élevages ont été retenus 
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pour construire les modèles, car les sites hors élevages auraient pu être négatifs à cause de 
l’absence d’animaux et non à cause d’un environnement défavorable dans leur voisinage. Cela 
limite les zones d’application des modèles, qui, en toute rigueur, devraient être restreintes à 
ces environnements d’élevage. Par exemple, l’altitude moyenne des élevages variant de 11 à 
578 mètres, les modèles ne doivent pas être utilisés dans des zones situées en dehors de cet 
intervalle. 
 
2.2. Discussion sur les résultats 
2.2.1. Variables associées au risque de présence de C. imicola 
Les modèles obtenus sont simples, parcimonieux et assez homogènes puisqu’ils ont tous 
la variable NY en commun et que les modèles à 500 m et à 2 km incluent tous deux une 
variable relative à la diversité du milieu.  
La présence de la variable NY dans les trois modèles confirme l’importance de la latitude 
(puisque NY est très fortement corrélée à la latitude Y, coefficient de corrélation de 
Pearson = – 0,97). Le changement de repère a permis d’éliminer l’instabilité des modèles liée 
à la forte corrélation entre X et Y (corrélation X-Y = – 0,79 ; corrélation NX-NY = 0,00) sans 
pour autant masquer l’effet de la latitude.  
L'effet de la latitude peut s'expliquer soit par un environnement plus favorable au sud, soit 
par un effet source depuis la Sardaigne (hypothèse déjà envisagée dans l'approche maladie 
pour l'introduction du virus, chapitre 6). Dans le premier cas, des facteurs environnementaux 
autres que ceux testés permettraient un meilleur développement des populations de 
C. imicola. Parmi les autres facteurs environnementaux qui pourraient avoir un effet sur 
C. imicola, on peut penser aux conditions météorologiques de température et/ou d'humidité. 
Cependant les pluviométries et températures moyennes en Corse (annexe 1) semblent 
fortement influencées par l’altitude ou la distance à la mer, et non par la latitude. Or ces 
variables ne sont pas apparues comme significativement associées à la présence de C. imicola. 
L’inclusion de paramètres météorologiques pourrait néanmoins faire l’objet d’une nouvelle 
étude, afin de comparer et tester leur complémentarité avec l’approche paysagère développée 
ici.  
Les populations de C. imicola de Corse ont vraisemblablement été introduites depuis la 
Sardaigne. Des études phylogénétiques permettraient de confirmer cette hypothèse. La 
probabilité d'introduction depuis la Sardaigne doit diminuer avec l'augmentation de la latitude, 
ce qui pourrait expliquer que les sites positifs soient plus nombreux au sud qu'au nord. En 
effet, il est possible que la probabilité qu'une population puisse permettre la colonisation à 
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distance d'un nouveau site par transport passif augmente avec la taille et la distribution des 
populations sources. La plus grande répartition de C. imicola dans le sud de l’île pourrait ainsi 
s'expliquer par une diffusion par vol actif de plus longue date dans le sud, et à partir de sites 
plus nombreux à cause de la proximité avec la Sardaigne.  
Il paraît néanmoins étonnant que cet effet demeure aussi important en 2005, car la 
capacité de diffusion du vecteur et son établissement sur l’île devraient à terme tendre à 
réduire ce gradient. La persistance de ce gradient pourrait s’expliquer par une capacité de 
diffusion sur terre (par vol actif et par transport passif) moins importante que celle au-dessus 
de la mer (par transport passif). Des populations auraient ainsi pu s'établir dans certains sites 
dans le nord de la zone d'étude, mais elles auraient ensuite moins diffusé de proche en proche 
à partir de ces sites.  
Avec le temps et la dispersion active, l'effet de la latitude devrait s'atténuer. Dans le cas 
contraire, un facteur associé à la latitude devra être recherché, notamment en incluant des 
paramètres météorologiques dans de nouveaux modèles de distribution. 
Chacun des modèles à 500 m et à 2 km inclue une variable relative à la diversité du 
milieu, respectivement la densité de richesse des entités (PRD) et l’indice de diversité de 
Simpson (SIDI)80. Alors que le PRD représente le nombre de types d’entités différents par 
unité de surface, le SIDI tient compte non seulement de la diversité mais aussi de l’équité en 
terme de surface occupée par chaque classe81. L’augmentation du risque avec l’augmentation 
de la diversité avait également été observée lors de l’approche maladie (modèle à 500 m). Les 
milieux favorables à C. imicola pourraient être des milieux complexes, ce qui pourrait traduire 
des exigences différentes pour la présence de gîtes larvaires, de gîtes de repos et d’hôtes.  
Outre la variable NY, le modèle à 1 km comporte, comme facteurs associés au risque de 
présence du vecteur, le pourcentage de végétation arbustive rase (variable codée en tertiles) et 
l’indice de forme de paysage (reflétant la longueur des frontières) des zones non végétalisées 
(LSI_ZNV). Le modèle à 1 km de l’approche maladie comportait également ces deux 
variables.  
La végétation arbustive rase constitue un milieu ouvert qui pourrait être favorable à 
C. imicola en fournissant un gîte de repos par exemple, ou bien elle pourrait être un indicateur 
d’une autre variable, à laquelle elle serait fortement corrélée.  
La classe « zone non végétalisée » (ZNV) regroupe plusieurs types d’occupation du sol 
(cf. partie 1.2), rendant l’interprétation de cette variable délicate. Néanmoins, autour des 
                                                 
80 Chacun des trois modèles sans coordonnées géographiques inclue également une variable liée à la diversité. 
81 Ainsi, le SIDI représente la probabilité que 2 pixels choisis au hasard appartiennent à une classe différente. 
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élevages, il s’agit fréquemment de sol nu. Si on admet l’hypothèse que le sol nu est  
responsable de l’effet observé, cela traduirait un milieu ouvert et sec en été, subissant une 
forte pression agricole, fortement imbriqué avec d’autres types de milieu. Ces importantes 
surfaces de contact avec d’autres types de végétation pourraient répondre aux exigences 
variées du vecteur. Ces résultats conforteraient ceux obtenus lors de l’approche maladie.  
En revanche, l’approche vecteur n’a pas confirmé l’importance de la mixité des élevages 
sur la présence/absence de C. imicola et sur son abondance (résultats non présentés). Plusieurs 
variables ont été testées afin de mieux caractériser un éventuel effet : présence d’espèces 
pouvant avoir un rôle de réservoir du virus de la FCO, présence d’espèces reconnues pour 
attirer C. imicola, présence de toute autre espèce. Les effectifs estimés ont aussi été inclus 
dans l’étude. Dans les modèles à 500 m et à 1 km sans les coordonnées géographiques, la 
variable « présence de bovins » est significative, mais le risque de présence d’au moins un 
C. imicola diminue lorsque les bovins sont présents82 (corrélation inverse de celle observée 
lors de l’approche maladie). Des études spécifiques sur les préférences trophiques et sur 
l’effet de la taille des troupeaux sur l’abondance de C. imicola semblent nécessaires pour 
mieux comprendre la bio-écologie de cette espèce. L’attractivité des pièges avec et sans 
animaux et selon les espèces hôtes présentes doit aussi être mieux évaluée. 
Comme observé dans l’approche maladie, aucun indicateur paysager relatif à 
l’isolement/proximité ou à la connectivité n’est significatif. En revanche, le NDVI est pour la 
première fois associé au risque dans le modèle à 500 m sans les coordonnées géographiques et 
sans les caractéristiques d’élevage. La moyenne du NDVI apparaît alors comme un facteur 
protecteur. Dans ce modèle, il est associé à une seconde variable, le PRD. Cela soutient 
l’hypothèse que les milieux à risque comprennent des milieux ouverts et secs83 entourés 
d’autres types de végétation.  
 
2.2.2. Qualité des modèles obtenus 
Les résidus des modèles obtenus n’ont pas présenté d’autocorrélation spatiale. Les 
modèles ont été validés en interne et en externe sur un jeu de 15 piégeages corses. 
Contrairement à l’approche maladie, les pièges réservés à la validation ne provenaient pas de 
la région d’Ajaccio, mais avaient été tirés au sort parmi les 75 pièges de la campagne 
principale. 
                                                 
82 Pour le modèle à 500 m, la variable présence de bovins a un OR = 0,23 ; IC 95 % : 0,06 - 0,85 ; dans le 
modèle à 1 km, OR = 0,08 ; IC 95 % : 0,01 - 0,60.  
83 Les sources d’humidité observées dans les élevages sont des sources ponctuelles, elles ne sont pas ou sont 
difficilement visibles sur les images. 
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Presque tous les modèles obtenus présentent une bonne capacité de discrimination, une 
bonne sensibilité mais une faible voire mauvaise spécificité. Pour une application en Corse, 
seul le modèle à 500 m peut être utilisé à des fins de prédictions quantitatives. Les deux autres 
modèles ne peuvent être utilisés qu’à des fins de prédictions qualitatives. 
Pour une application en dehors de la Corse, il était nécessaire d’établir des modèles sans  
coordonnées géographiques. Les trois modèles obtenus incluent une variable relative à la 
diversité du milieu (PRD ou SIDI). Ceux à 500 m et à 1 km présentent des résultats médiocres 
de validation externe sur les 15 pièges corses (AUC ROC < 0,7). Néanmoins, appliqués dans 
le Var, ils présentent de meilleures capacités à discriminer les pièges positifs (AUC 
ROC = 0,84 et 0,74 respectivement).  
La validation effectuée dans le Var, grâce à une méthode de sélection originale des pièges 
selon un indice de risque de diffusion de C. imicola, montre que le modèle à 500 m (et dans 
une moindre mesure ceux à 1 et 2 km) peut être utilisé à des fins de prédictions qualitatives 
dans de nouvelles zones géographiques. En outre, ce modèle à 500 m, après optimisation du 
seuil déterminant le classement des pièges en positif/négatif, peut servir à prédire 
quantitativement le risque de présence de C. imicola dans ce département. 
La double validation externe, à la fois en Corse et dans le Var, est un des points forts de la 
démarche. Néanmoins, à cause i) des problèmes de convergence du modèle à 1 km sans 
coordonnées géographiques (en utilisant la méthode définie initialement) et ii) des mauvais 
résultats de validation externe en Corse du modèle à 500 m, alors même qu’il s’avère être le 
meilleur modèle dans le Var, le choix d’une validation externe en Corse impliquant de ne pas 
conserver l’ensemble des 75 pièges pour établir les modèles peut se discuter. Cette validation 
sur seulement 15 pièges paraît difficile à interpréter vu la largeur des intervalles de confiance. 
De même, 60 pièges paraissaient être un minimum pour établir des modèles stables. Il faut 
cependant garder à l’esprit que le tri de 75 pièges ayant nécessité plusieurs mois de travail, et 
que la validation externe sur 15 pièges i) a permis de mener une démarche parallèle à celle 
établie pour l’approche maladie et ii) a aussi permis d’obtenir une première évaluation externe 
de la qualité des modèles dans l’éventualité où ils n’auraient pas pu être exportés dans le 
Var84.  
                                                 
84Bien que la FCO ne soit pas présente dans le Var, les prédictions issues des modèles sur la maladie 
(présence/absence de maladie) ont été comparées avec les sites de présence/absence du vecteur (Barragué, 2006). 
Les résultats ont montré que les modèles fondés sur la maladie ne permettaient pas de discriminer les zones de 
présence et d’absence du vecteur dans le Var (Barragué, 2006). Cela pourrait traduire le caractère difficilement 
exportable des modèles maladie en dehors de la Corse et/ou le passage délicat de prédictions sur le statut 
sanitaire des élevages  (infecté/sain) à la présence/absence du vecteur. 
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Les modèles à 500 m avec et sans NY peuvent servir à des fins de prédictions 
quantitatives en Corse et dans le Var respectivement (après optimisation du seuil pour 
l’application dans le Var). Cette échelle semble donc pertinente pour étudier la présence de 
C. imicola. Cependant, comme dans l’approche maladie, l’environnement exerce une 
influence sur la présence du vecteur aux trois échelles, et les modèles établis aux autres 
échelles apportent également des informations.  
Les modèles établis ici tentent uniquement d’expliquer la présence/absence de C. imicola. 
Ces modèles sont la première étape de la modélisation du risque de transmission de la FCO. 
En effet, l’environnement, au sens large, influe sur la présence du vecteur, mais également sur 
son abondance, la fréquence de ses repas de sang, sa survie, la période d’incubation 
extrinsèque du virus, voire sa compétence vectorielle. L’évaluation de l’effet de 
l’environnement sur l’ensemble de ces paramètres définissant la capacité vectorielle est 
nécessaire avant d’avoir un premier indicateur de risque de transmission. L’étude de la 
capacité vectorielle dans deux élevages ovins du Var où C. imicola est présent montre qu’un 
facteur 10 peut exister entre deux sites voisins (environ 5 km d’écart) (Biteau-Coroller, 2006).  
Enfin, bien que C. imicola soit considéré comme responsable de plus de 90 % de la 
transmission de FCO dans l’ouest du Bassin méditerranéen (Meiswinkel et al., 2007), d’autres 
espèces sont impliquées en Europe, notamment C. obsoletus et C. pulicaris (Caracappa et al., 
2003 ; Savini et al., 2005). Des démarches similaires pourraient être appliquées afin de mieux 
définir les zones qui leur sont favorables.  
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  202Résumé 
L’identification des zones à risque de présence de C. imicola (approche vecteur) a été 
réalisée à partir des 75 piégeages effectués au sein des élevages en Corse en juin 2005.  
Les résultats confirment l’importance des variables paysagères pour décrire 
l’environnement à risque de FCO à haute résolution spatiale : de telles variables sont 
incluses dans les modèles pour les trois échelles de voisinage. La diversité du milieu 
semble particulièrement importante puisque elle est associée à un risque plus élevée dans 
les modèles établis à 500 m et à 2 km. Les modèles mettent aussi en évidence un effet 
latitude qui pourrait s’expliquer par une introduction plus ancienne et/ou plus fréquente 
des populations de C. imicola dans le sud de l’île depuis la Sardaigne.  
Les résidus des modèles ne présentent pas d’autocorrélation spatiale. Les modèles 
obtenus ont une capacité de discrimination élevée, confirmée à la fois en validation 
interne et externe. Le modèle à 500 m (comprenant NY) peut être utilisé à des fins 
prédictives quantitatives en Corse. Celui à 500 m sans NY peut également être appliqué à 
des fins prédictives quantitatives, mais uniquement dans le Var et peut être utilisé à des 
fins prédictives qualitatives dans de nouvelles zones géographiques. De tels modèles 
pourraient être établis pour les vecteurs autres que C. imicola. 
Le chapitre suivant compare les cartes d’aléa issues des deux approches. Puis sont 
présentés la discussion sur les données environnementales ainsi que le bilan et les 
perspectives des deux approches. 
 
 Chapitre 9 
Cartes d’aléa, discussion générale et perspectives 
 
 
La première partie de ce chapitre présente les cartes d’aléa issues des modèles de 
l’approche maladie et vecteur. Les méthodes  employées (1.1) et les cartes obtenues (1.2) sont 
ensuite discutées (1.3). La seconde partie du chapitre élargit la discussion sur les données 
environnementales (2.1) et sur le bilan et les perspectives des deux approches (2.2). 
 
 
1. Cartes d’aléa de présence de fièvre catarrhale ovine de C. imicola  
 
1.1. Méthodes 
Au sens strict, le risque est la probabilité de la survenue d’un danger, combinée à 
l’importance de ses conséquences indésirables (Toma et al., 2001). Ici, seule sera étudiée la 
probabilité de survenue d’un danger (la présence de FCO ou de C. imicola), aussi appelée 
« aléa ». Pour produire des cartes d’aléa, les équations statistiques liant la variable expliquée 
(présence de foyers ou du vecteur) et les variables explicatives ont été inversées 
(cf. équation 1, chapitre 6). Plusieurs cartes ont été produites afin de comparer les résultats 
aux différentes échelles et entre les deux approches, et ainsi voir si les différences entre 
modèles se traduisaient par des différences en terme d’aléa. Ces cartes ont été produites pour 
l’extrême sud de la Corse pour les deux modèles les plus discriminants de l’approche maladie 
(à 1 et 2 km) et pour les trois modèles de l’approche vecteur. Une carte d’aléa a aussi été 
produite pour le Var pour le modèle vecteur à 500 m (sans coordonnée géographique ni 
caractéristique d’élevage).  
 
1.1.1. Calcul des variables explicatives en tout point de l’espace 
Les variables explicatives environnementales ont été calculées pour l’ensemble des zones 
considérées en utilisant différentes méthodes. Calculer la valeur d’une variable pour chaque 
pixel de l’image a engendré d’importantes contraintes techniques et de stockage des données, 
puisque, pour l’image de la Corse du Sud par exemple, cela implique des calculs pour plus de 
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47 millions de pixels. De plus, selon la nature des variables à estimer, différentes méthodes et 
différents logiciels ont dû être utilisés.  
 La variable NY a été calculée pour tout point de l’image à partir des équations de 
changement de repère85.  
Pour les variables « NDVI moyen » et « ensoleillement moyen », un filtre rond de la taille 
des zones tampons permettant le calcul des moyennes a été créé sous Erdas® et appliqué à 
l’image afin d’obtenir, en tout point de l’espace, la moyenne de la variable dans le rayon 
spécifié86. Pour les variables relatives à la présence et au pourcentage de végétation arbustive 
rase dans un rayon d’un kilomètre, la classification a été recodée en 2 classes, « végétation 
arbustive rase » et « autres classes », et un filtre de moyenne a là encore été appliqué. L’image 
de la moyenne a ensuite été recodée en présence/absence ou en pourcentage de végétation 
arbustive rase dans un rayon de 1 km. 
La variable « mixité des élevages »87, qui intervient dans les modèles maladie, ne peut pas 
être déterminée en tout point de l’espace. Un modèle sans cette variable a été testé mais ses 
résultats de validation externe sur la région d’Ajaccio sont médiocres ; il n’a donc pas été 
utilisé88. Deux cartes d’aléa ont été produites : une pour les élevages mixtes et l’autre pour les 
élevages monospécifiques.  
Pour les variables paysagères, il n’a pas été possible de calculer leur valeur en tout point 
de l’espace, en raison du temps et de la puissance de calcul que cela aurait impliqué. Pour ces 
variables, un semis régulier de points avec un espacement d’un kilomètre ou de 500 mètres a 
été créé89. De petites images correspondant à la taille des zones tampons (500 m ou 1 km) ont 
été extraites de l’image initiale en utilisant un script (annexe 6) sous le logiciel ENVI®. Par 
exemple, pour calculer le risque de présence du vecteur (modèle à 500 m) à partir de l’image 
du Var, 14 277 petites images ont été extraites de l’image SPOT initiale. Les valeurs des 
indicateurs paysagers ont ensuite été calculées pour chaque petite image (logiciel Fragstats®). 
Ces valeurs étaient ainsi disponibles pour tous les points du semis. Les valeurs des variables 
au niveau des points du semis ont ensuite été estimées par krigéage (méthode d’interpolation 
                                                 
85 ArcInfo®, en utilisant l’outil Map Algebra. 
86 Le temps de calcul nécessaire à cette opération est d’environ 5 heures par image pour un rayon de 500 m avec 
un ordinateur de 2,8 GHz.  
87 Pour rappel, un élevage ovin mixte est un élevage qui comporte au moins une autre espèce animale que les 
ovins. 
88 Ce modèle comprenait les variables suivantes : présence de végétation arbustive rase, ensoleillement moyen, 
LSI prairies ouvertes et LSI de maquis, garrigue et forêt. Les résultats de validation interne sont corrects (AUC 
ROC = 0,83, Se = 87 %, Sp = 68 %), mais pas ceux de validation externe (AUC ROC = 0,66, Se = 94 %, 
Sp = 18 %). 
89 ArcInfo®, en utilisant l’outil Fishnet. Le semis régulier à 1 km a servi à réaliser le krigeage les variables 
paysagères des modèles à 1 et 2 km, celui à 500 m a servi aux modèles à 500 m. 
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géostatistique fondée sur la prise en compte des valeurs de la variable au niveau de points 
voisins et de la distance à ces points) afin d’obtenir une estimation en tout point de l’espace 
(Arnaud & Emery, 2000).  
Pour paramétrer le krigeage, il faut quantifier, pour différents couples de points, la relation 
entre distance et écart de valeur des variables90. Il est alors possible de déduire la valeur d’une 
variable en tout point de l’espace en fonction de la distance aux points de référence où la 
variable a été mesurée. Pour établir la relation entre distance et écart de valeur pour les 
variables paysagères, trois zones tests de 2,5 km de côté ont été définies (figure 56)91. Deux 
zones étaient situées à proximité d’élevages, et la troisième était située dans un milieu plus 
fermé, présentant une dominance de maquis. Dans chaque zone, un semis aléatoire de 
1 000 points a été créé92. Les variables paysagères ont été extraites pour chacun de ces points 
comme précédemment (extraction des petites images puis calcul des variables pour chaque 
image). La distance entre chaque paire de points et l’écart de valeurs de la variable a permis 
de construire un variogramme, représentant la semivariance (demi moyenne des carrés des 
différences) de la variable en fonction de la distance entre paires de points. Pour toutes les 
variables paysagères, les variogrammes ont été construits pour chaque zone test ainsi que pour 
l’ensemble des trois zones tests. Les paramètres nécessaires au krigeage des variables du 














                                                 
90 Ce paramétrage doit être effectué pour chaque variable. 
91 Le calcul de cette relation sur l’ensemble de l’image aurait été trop long. 
92 ArcInfo®, en utilisant l’outil Random Point. 
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Figure 56 : Trois zones tests utilisées pour établir les variogrammes des variables paysagères. 
 
Données SPOT/Programme ISIS, © CNES (2001), distribution Spot Image S.A. 
 
1.1.2. Calcul des cartes d’aléa  
Le calcul des cartes d’aléa a été effectué en utilisant des modèles conçus sous le logiciel 
ArcGis® ; la figure 57 illustre une partie du modèle utilisé pour le calcul de la carte d’aléa du 
modèle maladie à 1 km pour les élevages mixtes. Cet outil permet de réduire 
considérablement le risque d’erreur lors de la production des cartes. Les modèles n’étant 
applicables que pour des zones similaires à celles où ils ont été produits, les zones pour 
lesquelles les valeurs des variables du modèle étaient en dehors des intervalles de valeurs 
échantillonnées ont été masquées93. De même, les régions où l’altitude était supérieure à 
800 m ont été masquées sur les cartes d’aléa car aucun élevage n’était présent et aucun piège 
n’avait été posé au-delà de cette altitude. Il convient d’interpréter avec précaution les 
extrémités de ces cartes en raison des « effets de bords » (liés notamment aux erreurs sur le 
calcul de la moyenne des variables dans leur voisinage). Afin d’éviter ces effets autour des 
                                                 
93 Par exemple, pour le modèle maladie à 1 km, les intervalles de variation des variables du modèle 
(l’ensoleillement moyen, le pourcentage de végétation arbustive rase, les LSI des zones non végétalisées, de la 
prairie ouverte et du maquis, garrigue et forêt) au voisinage des 80 élevages ont été définis et toutes les zones 
ayant des valeurs situées en dehors de ces intervalles ont été masquées. 
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nuages présents au nord de l’image de Corse du Sud, les cartes n’ont été calculées que pour la 
zone située au sud des nuages. 
 
Figure 57 : Modèle de calcul de la carte d’aléa pour le modèle maladie à 1 km pour les 
élevages mixtes (sous ArcInfo). 
 
Les couches d’information géographiques sont représentées par des ovales bleus (information initiale) et verts 
(couche issue d’un calcul). Les calculs ou opérations sont symbolisés par des carrés jaunes. Les couches initiales 
sont l’ensoleillement moyen dans un voisinage de 1 km (soleilmoyen1km), la présence/absence de végétation 
arbustive rase dans un voisinage de 1 km (d_lowshrub), les couches estimées par krigéage pour les LSI des zones non 
végétalisées (impervious surface), de la prairie ouverte et du maquis, garrigue et forêt (woodlands) (kr_lsiimp1kex, 
kr_lsipr1kex, kr_lsiwoo1kex). Les couches « temp_ » représentent les étapes intermédiaires de calcul.  
 
 
1.2. Cartes d’aléa 
 
1.2.1. Cartes d’aléa des modèles maladie 
Les cartes d’aléa du modèle maladie à 1 km pour les élevages mixtes et monospécifiques 
(figures 58 et 59) présentent des niveaux d’aléa très différents, qui reflètent l’important odds 
ratio associé à la variable « mixité ». Compte tenu du faible nombre d’élevages 







Figure 58 : Carte d’aléa issue du modèle maladie à 1 km pour les élevages mixtes. 
 
 
Figure 59 : Carte d’aléa issue du modèle maladie à 1 km pour les élevages monospécifiques. 
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La carte obtenue pour les élevages mixtes est très complexe car certaines zones adjacentes 
ont un niveau d’aléa très différent. Cette hétérogénéité pourrait être liée au nombre important 
de variables discrètes94 présentes dans le modèle (3 variables codées en tertiles et 1 variable 
codée en présence/absence) ou pourrait refléter une hétérogénéité observée sur le terrain. 
Les cartes des modèles à 2 km (figures 60 et 61) sont moins complexes, et présentent une 
structure en tache d’huile. Cette structure très différente de celle observée pour le modèle à 
1 km pourrait s’expliquer par l’absence de variables discrètes dans le modèle à 2 km (à part la 
mixité) ou par le fait que la moyenne des variables a été calculée sur un rayon plus important. 
Pour les zones d’altitude, l’aléa prédit est faible, à l’inverse des prédictions établies à 1 km. 
En revanche, l’aléa est plus élevé au sud de l’île, comme observé à l’échelle de voisinage de 
1 km. 
 





                                                 
94 Les variables discrétisées entraînent de brusques changements de niveau de risque dès que les seuils des 
classes sont franchis. 
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Les cartes pour les élevages mixtes aux deux échelles ont été recodées en deux catégories 
(aléa inférieur ou supérieur à 0,5) afin d’évaluer le pourcentage de surface pour laquelle le 
même statut est prédit par les deux modèles (figure 62). Le pourcentage d’accord observé 
entre les prédictions des modèles aux deux échelles est de 62 %. La maladie est prédite 
comme présente pour le modèle à 1 km et comme absente pour celui à 2 km pour 28 % de la 
surface, et la situation inverse se produit pour 10 % de la surface. Les différences en terme 
d’aléa prédit sont importantes, bien que les deux modèles soient discriminants. Le modèle à 






                                                 
95Ces pourcentages sont calculés pour la zone représentée ici, c’est-à-dire l’extrême sud de l’île. 
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1.2.2. Cartes d’aléa des modèles vecteur aux trois échelles  
Les cartes d’aléa des modèles vecteur (figures 63, 64 et 65) présentent des surfaces d’aléa 
très important (> 0,75) plus grandes que celles issues des modèles maladie, ainsi qu’un 















Figure 63 : Carte d’aléa issue du modèle vecteur à 500 m. 
 
 
Figure 64 : Carte d’aléa issue du modèle vecteur à 1 km. 
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Figure 65 : Carte d’aléa issue du modèle vecteur à 2 km. 
 
 
Le pourcentage de surface ayant un aléa supérieur à 0,5 est de 85 % pour le modèle à 
500 m, de 94 % pour celui à 1 km et 83 % pour celui à 2 km dans l’extrême sud de la Corse. 
Dans la zone d’Ajaccio, le niveau d’aléa est plus faible (figure 66). 
 
Figure 66 : Carte d’aléa de la zone d’Ajaccio issue du modèle vecteur à 500 m. 
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Le pourcentage d’accord observé entre les prédictions des modèles vecteur aux trois 
échelles est élevé : il est de 88 et 85 % entre le modèle à 500 m et ceux à 1 et 2 km 
respectivement (figures 67 et 68).  
 


















Figure 68 : Comparaison des cartes d’aléa issues des modèles vecteur à 500 m et 2 km. 
 
 
1.2.3. Comparaison des cartes d’aléa des modèles maladie et vecteur 
Les prédictions des modèles maladie à 1 km et vecteur à 500 m (les meilleurs modèles de 
chaque approche) ont été comparées (figure 69). La maladie est prédite comme présente et le 
vecteur comme absent pour 5 % de la surface. Cette situation contradictoire ne peut se 
produire sur le terrain que i) si un animal infecté est introduit dans une zone sans vecteur 
(l’élevage sera alors déclaré comme infecté, mais il n’y aura pas de transmission sur place) ou 
ii) si le vecteur n’est pas présent en juin (et correctement prédit absent) mais présent plus tard 
dans la saison. Le vecteur est prédit comme présent et la maladie comme absente pour des 
surfaces plus importantes (17 %). Cette situation n’est pas contradictoire, la présence du 
vecteur n’étant pas suffisante pour que la maladie soit transmise. Enfin, les zones où la 







Figure 69 : Comparaison des cartes d’aléa issues du modèle maladie à 500 m et du modèle 




1.2.4. Carte d’aléa de présence de C. imicola dans le Var 
Le modèle vecteur à 500 m sans coordonnée géographique et sans caractéristique 
d’élevage96 a été inversé afin de produire une carte d’aléa dans le Var (figure 70). Bien que ce 
modèle ne comporte pas de variable relative à l’altitude, il reflète néanmoins la topographie 
de la zone. Les deux variables du modèle (PRD et NDVI moyen) sont liées à l’altitude 
puisque les valeurs de NDVI augmentent avec l’altitude et celles de PRD sont plus élevées 







                                                 
96 Ce modèle comporte deux variables : le PRD et le NDVI moyen. 
97 Le risque de présence de C. imicola est associé négativement au NDVI moyen et positivement au PRD. 
 216
Figure 70 : Carte d’aléa issue du modèle vecteur à 500 m appliqué dans le Var. 
 
 
IRD : indice de risque de diffusion 
 
La plupart des pièges positifs sont situés dans des zones où l’aléa est fort. On peut 
cependant remarquer, dans le sud de la zone, trois pièges positifs non retenus pour 
l’évaluation du modèle (IRD < 1), situés dans les zones où l’aléa est compris entre 0,25 et 0,5. 
Le modèle pourrait sous-estimer l’étendue des zones potentielles d’installation de C. imicola 
(la sensibilité du modèle serait plus faible que celle initialement évaluée). Dans la situation 
actuelle, le modèle reste néanmoins plus sensible que spécifique98. Le suivi de l’extension de 
C. imicola dans le Var pour la fin de l’année 2007 et pour les années suivantes permettra de 
mieux évaluer le modèle, et notamment de suivre l’évolution des pièges négatifs situés dans 
des zones où le niveau d’aléa prédit est élevé, et de l’affiner si nécessaire.  
 
 
                                                 
98 Il y a plus de pièges faux positifs que de faux négatifs. 
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1.3. Discussion des cartes d’aléa 
1.3.1. Discussion sur la méthode de production des cartes d’aléa  
1.3.1.1. Limites liées au krigeage des variables paysagères 
La méthode mise en œuvre pour calculer l’aléa comporte certaines imprécisions liées au 
krigeage des variables paysagères. L’idéal aurait été de calculer ces variables en tout point de 
l’espace mais ce calcul aurait impliqué d’extraire autant de petites images qu’il y a de pixels 
dans l’image, c’est-à-dire entre 45 et 62 millions. Bien que techniquement possible, cette 
opération nécessite une puissance de calcul supérieure à celle des ordinateurs classiques et 
n’est envisageable qu’avec des supercalculateurs.  
Des différences peuvent être constatées entre les cartes d’aléa de ce chapitre et les cartes 
de validation interne présentant le statut prédit des élevages ou des pièges (chapitres 6 et 8). 
Par exemple, deux élevages sains proches de la baie de Porto-Vecchio (côte est de l’île) sont 
situés dans une zone de fort aléa sur la carte issue du modèle maladie à 1 km pour élevages 
mixtes, alors que ces élevages ne figurent pas comme élevages « faux négatifs » d’après la 
figure 37 du chapitre 6. Cette contradiction vient des différences, bien que faibles (et 
éventuellement accentuées par la discrétisation des variables), entre les valeurs des variables 
paysagères estimées par krigeage et celles calculées spécifiquement pour l’élevage. 
Les écarts entre valeurs estimées par krigeage et valeurs calculées pourraient provenir de 
l’estimation des variogrammes à partir des zones tests et non de l’image entière. Le krigeage 
étant réalisé à partir de semis réguliers de 1 km ou de 500 m, la relation entre distance et écart 
des valeurs devait être établie pour une distance comprise entre 10 m et environ 1,5 km (ce 
qui revient à prendre les 8 plus proches voisins pour estimer la valeur avec le semis à 1 km). 
Créer un semis aléatoire sur l’ensemble de la zone d’étude n’était pas possible : un nombre 
insuffisant de couples de points distants de moins de 2 km aurait été obtenu ou alors cela 
aurait impliqué de réaliser un semis très dense entraînant des temps de calcul très longs. C’est 
pourquoi trois zones tests ont été choisies.  
Les variogrammes ont été calculés pour chacune des zones tests afin de voir s’ils étaient 
semblables ou non. Pour certaines variables, comme les LSI des zones non végétalisées ou du 
maquis, les variogrammes des trois zones étaient semblables ; ainsi, le variogramme pour les 
3 zones confondues a servi à paramétrer le krigeage. Pour d’autres variables, comme le LSI et 
le nombre d’entités de prairies ouvertes, le PRD et le SIDI, les variogrammes étaient 
semblables pour les deux zones tests situées à proximité des élevages, et celui de la zone plus 
boisée était différent des deux autres. Seules les deux zones proches des élevages ont été 
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considérées afin de mieux estimer ces variables à proximité des élevages. Des différences sont 
donc attendues entre la valeur estimée par krigeage et la valeur calculée pour les autres zones.  
Un essai de krigeage sans paramétrer le krigeage sur les variogrammes des zones tests (en 
laissant les options par défaut du logiciel ArcGis®) a été effectué. Les différences entre les 
couches krigées par les deux méthodes (paramétrée et options par défaut) sont faibles. Cela 
pourrait s’expliquer par la densité des mailles du semis de points utilisé pour le krigeage des 
variables (1 km ou 500 m). Le paramétrage du krigeage n’aurait alors que peu d’influence. Ce 
paramétrage est par contre indispensable lorsque l’information à estimer par krigeage n’est 
connue que pour un nombre limité de points.  
Au final, les différences entre les valeurs calculées pour les élevages ou les pièges et 
celles estimées par krigeage (pour ces points) sont néanmoins mineures, et ne modifient le 
statut prédit que pour un nombre très réduit d’élevages et de pièges. Cependant, pour affiner 
ces modèles ou pour modéliser la densité de vecteurs (plutôt que leur présence/absence), il 
serait préférable d’estimer plus finement ces variables paysagères.  
 
1.3.1.2. Limites d’application des modèles 
Les zones où l’altitude est supérieure à 800 m ont été masquées sur les cartes d’aléa car 
les modèles ne peuvent pas être extrapolés sur des zones trop différentes de celles ayant servi 
à les produire. Rigoureusement, il conviendrait d’appliquer la même démarche pour toutes les 
variables environnementales testées, c’est-à-dire i) étudier les intervalles de variation de ces 
variables et ii) masquer les zones situées en dehors de ces intervalles99. De même, comme les 
cartes d’aléa sont issues de modèles construits à partir de données (épidémiologiques ou 
entomologiques) recueillies au sein d’élevages, les niveaux d’aléa ne peuvent être interprétés 
que pour des sites où des animaux seraient présents. 
 
1.3.2. Discussion des cartes d’aléa  
Globalement, les cartes présentent toutes un niveau d’aléa relativement élevé (sauf celles 
pour les élevages monospécifiques), concordant avec les taux élevés d’infection des élevages 
et de présence du vecteur dans les pièges pour la partie sud de l’île. Un gradient sud-nord 
existe sur toutes les cartes, même pour le modèle maladie à 1 km, qui ne comporte pas de 
variable directement liée à la latitude. Les variables incluses dans les différents modèles et 
                                                 
99 Par exemple, les zones couvertes par du maquis sur plus de 81 % de leur surface dans un rayon de 1 km 
devraient être masquées. 
 219
leur signification biologique ont déjà été discutées (chapitres 6 et 8). Ici, nous nous 
intéressons à leur influence sur l’aléa prédit. 
Les modèles maladie à 1 km et à 2 km n’ont qu’une variable en commun (l’indicateur 
d’ensoleillement) et prédisent le même statut pour 61 % de la surface de la zone étudiée.  
Le modèle maladie à 2 km semble plus cohérent, notamment pour les régions de l’extrême 
sud (région de Bonifacio) et de la plaine reliant Figari à Porto-Vecchio, où les élevages sont 
presque tous infectés, et pour la zone plus montagneuse, où a priori C. imicola n’est pas 
présent. L’aléa prédit par le modèle maladie à 1 km est au contraire très hétérogène. Cette 
hétérogénéité pourrait être un artéfact lié au nombre important de variables discrétisées, au 
fait que les variables sont lissées sur un rayon plus petit que celles du modèle à 2 km ou bien 
pourrait correspondre à une hétérogénéité observée sur le terrain. Néanmoins, la structure en 
tache d’huile de la carte d’aléa prédit par le modèle à 2 km (ne comportant pas de variable 
discrète mis à part la mixité) soutient plutôt ’une des deux ou les deux premières hypothèses. 
D’après les résultats de validation, les modèles à 1 et 2 km reproduisent correctement les 
données observées, mais les cartes d’aléa issues du modèle à 1 km pour le sud de l’île 
semblent moins cohérentes que celles issues du modèle à 2 km. 
Les modèles vecteur aux trois échelles sont plus simples et similaires que les modèles 
maladie. Aucun modèle ne prédit l’absence de C. imicola dans la zone montagneuse en Corse, 
à cause sans doute de l’absence de piège en altitude (et le fait que les autres variables ne se 
substituent pas à l’altitude). En revanche, l’application du modèle à 500 m dans le Var avec 
les variables NDVI moyen et PRD reflète bien la topographie du milieu. En effet, dans cette 
zone, le NDVI moyen est plus élevé dans les zones de moyenne altitude (comme en Corse) et 
le PRD est très lié aux vallées, composées de nombreuses petites parcelles différentes. Les 
résultats de validation ainsi que le caractère « réaliste » évalué à dires d’experts, laissent 
penser que ce modèle, conçu pour la Corse, pourrait s’appliquer ailleurs sur le littoral 
continental français, notamment pour cibler les sites de surveillance entomologique. 
L’évolution de la dispersion du vecteur dans le Var permettra de confirmer ou d’infirmer les 
prédictions faites, et d’améliorer le modèle si nécessaire. 
La comparaison des modèles maladie à 1 km et vecteur à 500 m montre une cohérence des 
modèles puisqu’il paraît logique que les modèles prédisent la présence de la maladie sur une 
plus petite zone (entre 55 % et 73 % de la surface) que celle du vecteur (entre 85 % et 94 %) 
et puisque les surfaces où la maladie est prédite présente alors que le vecteur est prédit absent 
sont faibles (5 %). Le vecteur et la maladie sont prédits tous deux présents ou absents pour 
79 % de la surface. 
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2. Discussion générale et perspectives 
 
2.1. Discussion des données environnementales  
2.1.1. Types de données environnementales 
Les deux approches ont utilisé le même jeu de données environnementales. Différentes 
facettes de l’environnement ont été prises en compte : végétation, occupation du sol, paysage, 
altimétrie et hydrographie. L’intégration de variables paysagères a révélé ici toute son 
importance puisque, pour les deux approches et pour les trois tailles de voisinage testées, les 
variables paysagères apparaissent comme des variables explicatives significatives. Les deux 
hypothèses sur lesquelles ce travail se fondait sont ainsi confirmées : i) les milieux favorables 
à C. imicola et à la FCO peuvent être caractérisés par des facteurs autres que climatiques et 
ii) ces autres facteurs environnementaux peuvent être extraits d’images à haute résolution 
spatiale.  
Ces résultats confirment que la gamme d’images et de produits issus de télédétection 
pouvant apporter des informations environnementales utiles en épidémiologie est large 
puisque à basse résolution spatiale, des indicateurs climatiques pertinents peuvent être extraits 
(cf. modèles climatiques détaillés dans le chapitre 4) et à haute résolution spatiale, des 
indicateurs paysagers permettent de discriminer les zones favorables à la maladie et au 
vecteur. Les approches à haute résolution spatiale seront vraisemblablement amenées à se 
développer avec l’apparition de nouveaux capteurs. Etant donné leur probable 
complémentarité, les approches combinant les deux types d’informations semblent également 
intéressantes à mettre en œuvre.  
Enfin, ces résultats montrent que la démarche paysagère semble pertinente même dans une 
situation où les connaissances sur la bio-écologie de l’espèce étudiée sont limitées car elle 
permet d’identifier des variables statistiquement liées à la présence de la maladie et du vecteur 
et de construire des modèles discriminants. Cette situation est néanmoins plus complexe à 
gérer que celles où les espèces impliquées sont clairement associées à certains types de 
végétation et à une échelle donnée, et nécessite ainsi de tester une grande diversité de 
variables et plusieurs échelles de voisinage. Des variables paysagères faciles à interpréter 
doivent néanmoins être choisies sous peine de ne pas pouvoir expliquer les liens statistiques 
mis en évidence. La qualité de la classification est apparaît comme déterminante, puisque elle 
conditionne l’exactitude des variables paysagères extraites par la suite. Bien que la 
classification de l’image de l’extrême sud de la Corse ne soit pas aussi précise que celles de la 
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région d’Ajaccio et du Var, elle reste tout de même satisfaisante (précision totale supérieure 
à 75 %). De meilleurs résultats auraient peut-être pu être obtenus, notamment pour la classe 
zone arbustive rase, en utilisant une image acquise par le satellite SPOT 5, la qualité 
intrinsèque de ces images semblant meilleure que celles acquises par le satellite SPOT 4 
(cf. chapitre 5, partie 3.3.2.5). Le choix de la typologie (définition des classes) est également 
déterminant, une typologie ne prenant pas en compte les classes pertinentes pour le vecteur ne 
permettra pas de discriminer les zones favorables et défavorables.  
Parmi les variables testées, celles relatives à l’altimétrie et à l’hydrographie ne sont pas 
retenues dans les modèles. D’après la littérature, ces variables, notamment l’altimétrie, ont 
cependant une influence sur la distribution du vecteur. Le fait qu’elles ne soient pas retenues 
provient sans doute du fait que tous les élevages et pièges étaient situés dans des zones où ni 
l’altitude ni l’hydrographie n’était limitante. 
La nature des sols, composante potentiellement importante, n’a pas été prise en compte. 
En Italie, cette composante pédologique semble pertinente pour expliquer la distribution de 
C. imicola et C. obsoletus (Conte et al., 2004 ; Conte et al., 2005 ; Conte et al., 2007), les sols 
calcaires pouvant être défavorables pour C. imicola, et les sols argileux et ayant une texture 
fine pouvant lui être favorables. Bien que la Corse présente une géologie diversifiée, peu de 
régions ont un sol calcaire (Gauthier, 2002) à part les falaises de Bonifacio, au sud, et les 
falaises de St Florent au nord-ouest. Afin d’obtenir des informations sur la composition en 
argile et la texture des sols, ainsi que sur d’autres caractéristiques du sol pouvant 
éventuellement être discriminantes pour C. imicola, comme par exemple le pH, le Bureau des 
recherches géologiques et minières (BRGM) pourrait être sollicité. 
Une autre composante de l’environnement au sens large n’a pas été incluse : la 
composante climatique et/ou météorologique. De nombreuses études ont porté sur l’influence 
des variables climatiques sur la distribution du vecteur. Ici, l’objectif était de voir si d’autres 
composantes environnementales que les facteurs météorologiques pouvaient contribuer à 
décrire les milieux favorables au vecteur et à la maladie à une échelle locale. De plus, ce 
travail posait l’hypothèse que d’autres éléments tels que l’altitude ou la végétation 
constituaient des indicateurs des conditions climatiques.  
L’intégration de telles variables aurait été intéressantes mais posaient plusieurs défis. Tout 
d’abord, la relation entre climat et C. imicola n’a été étudiée qu’à basse résolution spatiale. 
Pour étudier cette relation à plus haute résolution spatiale, il faudrait soit disposer 
d’informations recueillies à partir de stations de terrain, soit à partir d’images satellitaires à 
moyenne résolution spatiale. Or le nombre de stations en Corse demeure limité 
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(cf. annexe 14). De plus, ce type de données pose le problème de leur interpolation. Travailler 
à partir d’images à moyenne résolution implique d’identifier les modalités des variables 
pertinentes à cette échelle. Or cela n’était pas envisageable ici compte tenu du temps imparti. 
De plus, l’influence des facteurs météorologiques ou climatiques est plus intéressante à 
étudier lorsqu’on dispose d’une série temporelle de données entomologiques. Au contraire, 
l’étude des autres facteurs environnementaux nécessite de disposer d’un échantillonnage 
spatial important effectué sur un laps de temps court. Il paraissait ainsi difficile de mener les 
deux études de front. Néanmoins, ces deux types d’information environnementale sont 
vraisemblablement complémentaires et leur étude conjointe constituerait un travail novateur. 
Pour combiner les deux approches, l’idéal serait de disposer de données issues d’un 
échantillonnage spatial répété dans le temps. Cela impose de disposer de moyens humains 
plus importants pour trier les insectes piégés ou d’outils moléculaires permettant d’estimer le 
nombre de C. imicola dans un piège. De tels outils ont récemment été mis au point : une PCR 
qualitative, sensible et spécifique, pour détecter la présence de C. imicola dans un lot 
d’insectes piégés a été développée (Cêtre-Sossah et al., 2004) et une PCR semi-quantitative 
pour estimer le nombre de C. imicola dans un piège devrait bientôt être disponible (Cêtre-
Sossah et al., 2008(accepté)). Ces outils devraient permettre d’envisager des études de plus 
grande ampleur sur le terrain. 
L’étude des facteurs environnementaux et climatiques pourrait être effectuée à travers des 
approches dites de modélisation par enveloppes environnementales et/ou modélisation de 
niches écologiques. Ces approches sont fondées sur la description des zones de présence 
d’une espèce (animale ou végétale), et infèrent leur distribution potentielle aux autres zones 
présentant les mêmes caractéristiques (Peterson, 2001 ; Peterson & Vieglais, 2001). Une telle 
approche a récemment été appliquée aux Culicoides et a permis de montrer qu’au sud de 
l’Europe, environ 40 % des foyers de FCO étaient situés en dehors de l’enveloppe climatique 
favorable à C. imicola, soutenant l’implication d’autres vecteurs dans la transmission (Purse 
et al., 2007(accepted)). Il serait aussi possible de développer des automates cellulaires* afin 
de modéliser les variations intra-annuelles de répartition et/ou d’abondance du vecteur (tenant 
compte à la fois des conditions météorologiques et des autres facteurs environnementaux tels 
que l’occupation du sol et le paysage). Un tel modèle permettrait aussi de modéliser la 





2.1.2. Échelles d’étude 
Trois échelles de voisinage ont été testées. L’environnement semble exercer une influence 
sur la présence du vecteur et de la maladie aux trois échelles puisque des modèles 
discriminants ont été obtenus pour les différentes tailles de voisinage. Des tailles de voisinage 
plus grandes pourraient être testées afin de voir sur quelle distance l’environnement exerce 
son effet. Mais prendre une taille de voisinage plus grande augmenterait le recoupement des 
zones tampons entre les élevages ou les pièges, ce qui risquerait d’affaiblir la capacité de 
discrimination et la stabilité des modèles. L’échantillonnage en place ici n’est pas adapté à un 
tel objectif, et la distance sur laquelle l’environnement a une influence peut différer selon les 
variables.  
Les résultats ne permettent pas d’identifier une échelle qui serait plus pertinente que les 
autres ; en particulier, ils ne donnent pas d’indications sur la localisation des gîtes larvaires, 
sauf qu’ils ne semblent pas situés strictement dans un rayon de 500 m ou de 1 km. Comme les 
modèles établis aux trois échelles sont discriminants, un modèle combinant des variables 
d’échelles différentes pourrait être testé, l’idéal étant d’identifier pour chaque variable la 
distance la plus pertinente. Les modèles ainsi obtenus pourraient être plus discriminants, mais 
seraient aussi vraisemblablement plus complexes à interpréter.  
 
2.2. Bilan et perspectives des deux approches 
Les différences et similitudes entre les variables incluses dans les modèles maladie et 
vecteur ont été évoquées dans le chapitre précédent. Des modèles discriminants ont été 
obtenus pour les deux approches. Les cartes d’aléa ont montré que le vecteur et la maladie 
sont tous deux prédits présents ou absents pour 79 % de la surface. Les deux approches 
semblent pertinentes à mettre en œuvre, le choix dépendant des objectifs et des moyens dont 
on dispose.  
L’approche maladie est plus facile et plus rapide à mettre en œuvre, notamment parce que 
la déclaration de la maladie est obligatoire, mais est limitée aux zones et périodes où les 
animaux ne sont pas vaccinés et où le virus circule.  
L’approche vecteur proposée ici ne permet d’étudier que la présence/absence de 
C. imicola. Elle ne représente ainsi que la première étape de modélisation du risque de 
transmission de la maladie. L’étape suivante serait d’établir des modèles quantitatifs, sur la 
densité de C. imicola. Les effectifs capturés par piège étant très variables (0 à 
3 565 individus), ce type de modèle permettrait d’affiner les cartes d’aléa et surtout 
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constituerait la première étape vers la modélisation de la capacité vectorielle, permettant 
véritablement d’obtenir des informations sur le risque de transmission. 
L’approche vecteur présente néanmoins plusieurs points forts. Tout d’abord, les modèles 
obtenus ici sont plus simples et semblent plus robustes que ceux issus de l’approche maladie. 
Ensuite, cette approche peut être mise en place même si la bio-écologie de l’espèce est mal 
connue. Enfin, son principal inconvénient étant la lourdeur du travail de diagnose des 
insectes, elle devrait largement profiter du développement d’une PCR semi-quantitative, voire 
quantitative permettant d’envisager des études de plus grande ampleur.  
Cependant, les outils moléculaires ne remplaceront jamais complètement la diagnose car 
seule cette dernière permet d’actualiser la liste des espèces présentes et d’obtenir la richesse et 
la finesse des informations nécessaires à une meilleure compréhension de la bio-écologie des 
espèces de Culicoides. Dans ce travail de thèse, seule une petite partie des données ont été 
analysées en détail. Une approche similaire pourrait être menée pour les autres espèces de 
Culicoides, notamment C. pulicaris et C. obsoletus, impliquées dans la transmission de la 
FCO et présentes dans un nombre suffisamment important de pièges. Pour de nombreuses 
espèces, de telles études n’ont encore jamais été effectuées. Les interactions entre espèces 





La première partie de ce chapitre présente et discute les méthodes et les cartes d’aléa 
obtenues pour les modèles des approches maladie et vecteur pour la zone situées au sud 
de l’île ainsi que pour le modèle vecteur appliqué au Var.  
Les cartes issues des modèles maladie sont très différentes selon qu’elles sont établies 
pour des élevages mixtes ou monospécifiques. La carte du modèle maladie à 1 km 
présente une forte hétérogénéité alors que celle du modèle à 2 km présente une structure 
en tache d’huile et semble plus cohérente, notamment pour la région de Bonifacio, la 
plaine reliant Figari et Porto-Vecchio et les zones de montagne. Les modèles maladie à 1 
et 2 km présentent des différences en terme d’aléa prédit pour 38 % de la surface de la 
zone. Les cartes issues des modèles vecteur sont plus simples et présentent un 
pourcentage d’accord observé élevé (supérieur à 85 %), ce qui pourrait indiquer que ces 
modèles sont plus robustes. Le vecteur et la maladie sont prédits tous deux présents ou 
absents pour 79 % de la surface. La carte du Var semble assez réaliste, confirmant que ce 
modèle peut être appliqué sur le littoral continental français, ce qui pourrait notamment 
permettre de cibler les sites de surveillance entomologique. 
 La seconde partie de ce chapitre propose une discussion générale sur les données 
environnementales et le bilan et les perspectives des deux approches.  
Parmi les différentes facettes de l’environnement prises en compte, les variables 
paysagères tiennent une place importante dans les deux approches et pour les trois tailles 
de voisinage. L’inclusion de données pédologiques pourrait compléter cette description de 
l’environnement. La composante climatique et/ou météorologique pourrait aussi être 
intégrée et s’avérer complémentaire.  
Les approches maladie et vecteur semblent toutes deux pertinentes à mettre en œuvre. 
L’approche maladie reste plus facile et plus rapide à mettre en place mais est limitée aux 
zones et périodes où les animaux ne sont pas vaccinés et où le virus circule. L’approche 
vecteur, bien que ne constituant que la première étape permettant d’évaluer le risque de 
transmission de la FCO, présente plusieurs points forts tels que la simplicité et la 
robustesse des modèles obtenus ici. Elle devrait en outre bénéficier du récent 
développement d’outils moléculaires permettant d’envisager des études de plus grande 
ampleur. Enfin, cette approche a permis le recueil d’une importante quantité 
d’information sur les Culicoides, dont seule une petite partie a été analysée. La même 
démarche pourrait donc être appliquée aux autres espèces de Culicoides, notamment 





Conclusion de la deuxième partie 
 
  
Dans cette partie, les trois zones d’études (extrême sud de la Corse, région d’Ajaccio et 
Var) ont été présentées. Différents indicateurs (altimétriques, hydrographiques, d’occupation 
du sol et paysagers) en lien avec la bio-écologie du vecteur, ont été extraits en prenant trois 
échelles de voisinage autour de l’élevage ou du piège (500 m, 1 km et 2 km).  
Les deux approches (maladie et vecteur) mettent en relief le rôle des variables paysagères 
et un effet latitude. La présence du vecteur ou de la maladie n’est pas associée à un type de 
végétation particulier, au contraire, elle est associée à un ensemble de milieux possédant 
d’importantes longueurs de frontières (approche maladie) ou à une diversité de milieux 
(approche vecteur). Le rôle du type d’élevage (mixte ou monospécifique) mis en évidence lors 
de l’approche maladie n’est pas confirmé dans l’approche vecteur. Les modèles issus des 
deux approches, possèdent une capacité de discrimination élevée, confirmée en validation 
interne et externe, mais la plupart de ces modèles ne peuvent être utilisés qu’à des fins de 
prédictions qualitatives. Seul le modèle vecteur à 500 m comprenant la variable NY peut être 
utilisé à des fins prédictives quantitatives en Corse et celui à 500 m sans cette variable dans 
le Var. 
Les cartes d’aléa issues des modèles vecteur sont plus simples et plus concordantes que 
celles issues des modèles maladie. De telles cartes pourraient être utilisées pour cibler la 
surveillance, notamment sur le littoral continental français. 
Des propositions ont été faites afin de compléter la caractérisation de l’environnement 
(variables pédologiques et météorologiques et/ou climatologiques). Les deux approches 
semblent pertinentes à mettre en œuvre. L’approche vecteur a permis de recueillir une 
quantité très importante d’information sur les Culicoides en Corse. La démarche, réalisée 
pour C. imicola, pourrait être appliquée sur les autres espèces de Culicoides potentiellement 
impliquées dans la transmission de la FCO. 
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 Conclusion générale 
 
 
La fièvre catarrhale ovine et C. imicola, son vecteur exotique, semblent durablement 
installés dans le bassin méditerranéen. Dans ce travail de thèse, un nombre important de 
variables, relatives à différents aspects de l’environnement (altimétrie, hydrographie, 
végétation, occupation du sol, paysage), ont été étudiées afin d’identifier celles permettant de 
caractériser, à une échelle locale, les zones favorables à la maladie et à son vecteur. Les 
modèles établis à trois échelles de voisinage (500 m, 1 km et 2 km) ont été validés en interne 
et en externe, et ce pour les deux approches (maladie et vecteur). Les résultats ont confirmé 
que les milieux favorables au vecteur et à la maladie pouvaient être caractérisés par des 
facteurs environnementaux autres que climatiques. Ils ont également montré que 
l’environnement influait sur la présence de la maladie et du vecteur pour les trois échelles de 
voisinage testées. Ils ont mis en évidence pour la première fois l’importance des indicateurs 
paysagers pour expliquer la répartition de la FCO et de C. imicola. Les différents modèles 
établis ont montré que le vecteur et la maladie n’étaient pas associés à un type de végétation 
donné, mais, au contraire, que les milieux favorables étaient fragmentés, regroupant plusieurs 
éléments imbriqués ou du moins rassemblés dans le voisinage. En effet, les élevages infectés 
étaient plus fréquemment situés dans des milieux où les longueurs de frontières de différentes 
classes étaient importantes, et les vecteurs étaient présents dans des milieux où la diversité des 
types d’occupation du sol était élevée. Les deux approches ont aussi permis d’identifier une 
autre variable d’importance : la latitude, reflet de la distance à la Sardaigne ; les probabilités 
de présence de la maladie et du vecteur étant plus élevées pour les élevages les plus proches 
de l’île italienne. 
La plupart des modèles ont présenté une capacité de discrimination élevée rendant 
possible leur utilisation à des fins de prédictions en Corse et sur d’autres territoires. Les deux 
approches, maladie et vecteur, semblent pertinentes ; le choix entre l’une ou l’autre étant 
dépendant des objectifs et des moyens disponibles. Les approches fondées sur le vecteur 
devraient bénéficier du développement récent d’outils moléculaires permettant de quantifier 
l’abondance du vecteur dans un piège.  
Des cartes d’aléa issues des deux approches ont été produites. Celles issues des modèles 
« vecteur » sont plus simples et présentent un pourcentage d’accord observé plus élevé (pour 
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les différentes échelles de voisinages) que celles issues des modèles « maladie ». En 
appliquant la même méthode, des cartes d’aléa pourraient être produites pour le reste du 
littoral continental français. L’application des modèles en zone infectée ainsi qu’en zone 
indemne permet de cibler les actions de surveillance, de contrôle et/ou de lutte. Elle permet 
aussi d’aider à cibler des études entomologiques. 
 
Les perspectives de ce travail sont multiples. On peut distinguer celles qui consistent à 
améliorer et compléter le travail de thèse, celles, nombreuses, qui consistent à appliquer une 
démarche similaire fondée sur la caractérisation de l’environnement à d’autres contextes 
épidémiologiques et enfin, trois exemples de perspectives consistant à développer de 
nouvelles approches géomatiques en vue de les appliquer en épidémiologie sont mentionnées. 
Tout d’abord, il est possible de perfectionner l’approche présentée ici. D’autres variables 
environnementales, relatives au sol et au climat par exemple peuvent être incluses. La même 
approche pourrait être appliquée aux autres espèces de Culicoides capturées, notamment à 
C. obsoletus et C. pulicaris, toutes deux impliquées dans la transmission de la FCO. Des 
modèles d’abondance des vecteurs pourraient également être développés. Un modèle 
d’abondance, intégrant des facteurs climatiques, pourrait être établi pour étudier la dynamique 
saisonnière des populations. Couplé à un modèle de diffusion, il pourrait permettre de 
modéliser la dispersion du vecteur au cours du temps, par exemple au travers d’un automate 
cellulaire. Les modèles d’abondance constituent aussi une des étapes nécessaires à 
l’élaboration de modèles de capacité vectorielle100, permettant d’évaluer le risque de 
transmission du virus. Une étude réalisée dans le Var a montré qu’il pouvait exister de fortes 
différences de capacité vectorielle entre sites voisins (Biteau-Coroller, 2006), ce qui soutient 
la nécessité de ne pas cartographier uniquement la présence ou l’abondance, mais bien la 
capacité vectorielle. Une étude préliminaire a permis d’établir une carte de capacité 
vectorielle dans le Var en utilisant la carte des paysages favorables au vecteur, elle doit être 
affinée en intégrant une analyse plus solide de l’abondance du vecteur, notamment en étudiant 
sa dynamique temporelle. 
Une démarche similaire fondée sur la caractérisation de l’environnement pourrait être 
appliquée à d’autres contextes épidémiologiques. Les outils géomatiques peuvent être utiles 
pour caractériser l’environnement pour de nombreuses maladies, à la double condition que la 
                                                 
100 Ces modèles intègrent outre l’abondance des vecteurs, la densité des hôtes, le taux de piqûres par unité de 
temps, le taux de survie journalier des vecteurs, la durée du cycle d’incubation extrinsèque et la compétence 
vectorielle. 
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maladie soit liée à des facteurs environnementaux et que ces derniers puissent être étudiés par 
télédétection (Beck et al., 1994 ; Tran, 2004). Ces maladies peuvent être liées à des 
environnements très différents (milieu terrestre, urbain ou rural, milieu aquatique…), 
conditionnant le type d’image (caractéristiques spectrales, résolution spatiale et temporelle) à 
utiliser ainsi que les types d’indicateurs auxquels il conviendra de faire appel (voire 
d’inventer).  
Parmi les maladies infectieuses humaines et animales liées à l’environnement, on peut 
citer notamment toutes les maladies dont l’agent pathogène passe un long moment à 
l’extérieur de l’hôte : i) les maladies vectorielles (les exemples sont nombreux et ont souvent 
déjà fait l’objet de telles approches : paludisme, dengue, fièvre de la Vallée du Rift, fièvre 
West Nile, leishmaniose, peste, maladie de Chagas, trypanosomose…), ii) les maladies dont le 
cycle inclut des hôtes intermédiaires (des mollusques dans le cas des schistosomoses ou des 
réservoirs pouvant être liés à la faune sauvage comme la trichinellose, la rage ou la 
leptospirose), iii) les maladies liées à l’eau (comme le choléra), iv) les maladies à spores  (le 
charbon ou anthrax). Cette liste n’est pas exhaustive, on pourrait y ajouter par exemple 
certaines maladies à transmission directe (comme les méningites à méningocoques), certaines 
parasitoses impliquant un passage dans le milieu extérieur (ankylostomose), ainsi  que 
certaines maladies pour lequel le cycle est encore mal défini comme l’ulcère de Buruli. Les 
outils géomatiques peuvent aussi améliorer la compréhension de la répartition des maladies 
humaines, infectieuses ou non, au travers de l’analyse qualitative de l’environnement urbain, 
notamment la salubrité de l’habitat humain, permettant d’identifier des populations 
vulnérables (pauvreté, densité de population…) (Guernier, 2006 ; Tran et al., 2002). Enfin, les 
outils géomatiques sont aussi bien sûr utilisés en épidémiologie végétale (sur des maladies 
comme le jaunissement mortel du cocotier ou l’anthracnose des baies de caféier) où à la fois 
le type de végétation et son état de santé peuvent être étudiés à partir des images satellitaires. 
Pour toutes ces maladies, la démarche générale de caractérisation du milieu et de comparaison 
des sites où la maladie (ou du vecteur, de l’hôte, du réservoir) est présente avec ceux où elle 
est absente peut être menée.  
Enfin, l’évolution rapide des outils géomatiques (nouveaux capteurs, nouveaux moyens 
de traitements informatiques de l’information) offre sans cesse de nouvelles applications pour 
l’épidémiologie. De nombreux domaines restent à explorer, comme par exemple l’utilisation 
d’images radar pour étudier le transport passif par les vents de vecteurs ou d’agents 
pathogènes. Des études plus spécifiques portant sur les trajectoires des hôtes (humains et 
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animaux) ou la diffusion de pathogènes par l’eau ou le vent mériteraient d’être approfondies. 
Enfin, une recherche méthodologique sur les nouveaux types d’informations et d’indicateurs 
que la télédétection pourrait apporter à l’épidémiologie paraît indispensable. De telles études 
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ACP : Une analyse en composantes principales est une technique mathématique permettant de 
réduire un système complexe de variables corrélées entre elles en un plus petit nombre de 
dimensions. Chaque nouvelle dimension est constituée d’un assemblage des variables 
initiales. Une dimension est représentée par un axe qui porte le pourcentage de variance 
expliquée par les variables constituant l’axe. 
 
Arbovirose : maladie virale transmise par piqûre d’arthropode hématophage. 
 
Automate cellulaire : Un automate cellulaire consiste en une matrice de cellules soumises à 
des règles de transitions définissant leur état à chaque génération. Chaque cellule peut prendre 
à un instant donné un état parmi un ensemble fini d’états. L’état d'une cellule à la génération 
n+1 est fonction de son état à la génération n, de l’état d’un nombre défini de cellules de son 
voisinage, ainsi que des règles de transitions. À chaque génération, les règles de transitions 
sont appliquées simultanément à toutes les cellules de la matrice, produisant une nouvelle 
génération de cellules dépendant entièrement de la génération précédente. 
 
Capacité vectorielle : La capacité vectorielle représente le nombre d’infections qu’un vecteur 
donné va occasionner par hôte et par jour dans une population non immune. La capacité 
vectorielle inclut la notion de compétence* vectorielle et fait appel à d’autres paramètres tels 
que la densité d’hôtes et les préférences trophiques du vecteur par exemple. La définition 
mathématique de la capacité vectorielle est :  
avec m la densité de vecteurs pour un hôte, a le nombre moyen de repas pris par un vecteur 
sur un hôte par jour, V la compétence vectorielle, p la proportion de vecteurs survivant un jour 





ma  Vp² nC
p
 = −  
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104 Office québécois de la langue française (2004) Grand dictionnaire terminologique, consultable ne ligne sur : 
http://w3.granddictionnaire.com/BTML/FRA/r_Motclef/index1024_1.asp 
Compétence vectorielle : aptitude d’un insecte à s’infecter, amplifier et transmettre un 
pathogène en conditions de laboratoire101. Elle implique que le virus une fois ingéré puisse 
passer les barrières intestinale et salivaire, afin d’accomplir son cycle, se multiplier et se 
concentrer dans les glandes salivaires pour être ensuite transmis lors d’un nouveau repas de 
sang. Cette aptitude est fortement dépendante de la température. En effet, une augmentation 
de la température pourra entraîner une augmentation de la compétence d’une espèce, voire 
rendre compétente une espèce habituellement non compétente. 
 
Diapause hivernale : état où l'organisme diminue l'intensité de ses activités métaboliques 
déclenché par un signal extérieur (longueur des jours, températures…) Chez les insectes, cette 
phase se traduit par un arrêt du développement. 
 
Endémie : voir épizootie 
 
Enzootie : voir épizootie 
 
Epidémie : voir épizootie 
 
Epizootie : Se dit d’une maladie qui frappe simultanément un grand nombre d’animaux 
(équivalant à « épidémique » pour une maladie humaine)102. Se distingue d’une « enzootie », 
maladie animale sévissant à un taux relativement constant (équivalant à « endémique » pour 
une maladie humaine)103. 
 
Garrigue : voir maquis 
 
Géomatique : Discipline ayant pour objet la gestion des données à référence spatiale et qui 
fait appel aux sciences et aux technologies reliées à leur acquisition, leur stockage, leur 
traitement et leur diffusion. La géomatique fait appel principalement à des disciplines comme 
la topométrie, la cartographie, la géodésie, la photogrammétrie, la télédétection et 
l'informatique104.  
 
                                                 
101 Rodhain F. & Perez C. (1985) Précis d'entomologie médicale et vétérinaire. Paris, Maloine. 458 p. 
102 Garnier M., Delamare V., Delamare J. & Delamare T. (1999) Dictionnaire des termes de médecine. Paris, 
Maloine. 973 p. 
103 Toma B., Dufour B., Sanaa M., Bénet J.-J., Shaw A., Moutou F. & Louzã A. (2001) Epidémiologie 
appliquée à la lutte collective contre les maladies animales transmissibles majeures. Paris, AEEMA. 696 p. 
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105 Dupias G. (1963) Notice sommaire de la Carte de végétation de la France n° 80 et 81 : La Corse. Toulouse, 
Centre National de la Recherche Scientifique. 21 p. 
Incidence : nombre de cas ou de foyers nouveaux d’une maladie, dans une population 
déterminée, au cours d’une période donnée102. 
 
LST : « Land surface temperature » : température de la surface terrestre. 
 
Maladie vectorielle : voir vecteur 
 
Maquis (maquis, garrigue et pelouse) : Le maquis est une formation végétale caractéristique 
de Corse, constituée d’arbustes et arbrisseaux xérophiles à feuillage persistant, en formation 
dense et difficilement pénétrable. Les espèces les plus fréquemment rencontrées sont 
l’arbousier et la bruyère en arbre, ainsi que le lentisque, le myrte, l’oléastre (olivier sauvage) 
et le ciste de Montpellier105. La dégradation du maquis par les feux et l’action de l’homme 
conduit à des formations plus basses par l’élimination de l’arbousier et de la bruyère en arbre, 
appelées garrigue. Le terme ultime de cette dégradation est la pelouse, formation végétale 
basse ne dépassant pas 60 centimètres.  
 
MIR : « Middle infrared reflectance » : rayonnement dans l’infrarouge moyen. 
 
Morbidité : proportion d’individus malades. 
 
Myosite : inflammation du tissu musculaire102. 
 
NDVI : « Normalized difference vegetation index » : indice de végétation à différence 
normalisée). Cet indice est défini comme le quotient (PIR – R)/(PIR + R) où R et PIR sont les 
réflectances mesurées dans le rouge et le proche infrarouge. Il reflète l’activité 
chlorophyllienne de la végétation. 
 
Pelouse : voir maquis 
 
Période d’incubation extrinsèque : Temps nécessaire aux étapes de développement du virus 
ingéré pour rendre le vecteur infectant lors du repas sanguin suivant (le virus passe la barrière 
intestinale de l’insecte, se multiplie puis gagne les glandes salivaires). 
 
Piège à émergence : Piège posé sur un gîte larvaire potentiel et destiné à capturer les adultes 
émergeant du gîte. Ce type de piège ressemble à un tente rectangulaire ou conique de format 
                                                 
variable (une dizaine de centimètre à 1 ou 2 mètres), avec un récipient au sommet pour 
récupérer les adultes issus des larves du gîte. 
 
Prévalence : nombre total de cas ou de foyers d’une maladie, dans une population 
déterminée, au cours d’une période donnée ou à un instant donné103. 
 
Protection croisée : un sérotype A ne présentant pas de protection croisée avec un sérotype B 
signifie qu’il induit la formation d’anticorps qui ne protègent pas contre le sérotype B. 
 
Ptyalisme : sécrétion salivaire exagérée102. 
 
Sérotype : catégorie dans laquelle on classe les virus et les bactéries selon leurs réactions en 
présence de sérums contenant des anticorps spécifiques102. Dans le cas de la FCO, il existe 24 
sérotypes. 
 
Stomatite : inflammation de la muqueuse buccale102. 
 
Système d’information géographique : outil informatique permettant le recueil, le stockage, 
la mise à jour, la l’intégration, l'analyse spatiale, la visualisation et la restitution de données 
géoréférencées (localisées dans l’espace par leurs coordonnées géographiques). Il permet 
donc de manipuler et de traiter des données spatialisées de natures et de sources différentes. 
 
TAIR : « Air temperature » : température de l’air. 
 
Transmission vectorielle : voir vecteur 
 
Transmission verticale : transmission trans-ovarienne de virus chez la femelle arthropode 
infectée permettant l’infection des œufs desquels pourront éclore des larves puis des adultes 
infectés.  
 
Vaccins atténué ou inactivé : Un vaccin atténué est un vaccin dit vivant, c’est à dire que 
l’agent pathogène est vivant mais son pouvoir pathogène a été atténué (par de multiples 
passages sur cultures par exemple). Un vaccin inactivé (appelé aussi inerte ou tué) est un 
vaccin dont l’agent pathogène est tué (vaccin complet) ou bien constitué uniquement d’une 
fraction antigénique de l’agent pathogène (vaccin sous-unité). 
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Vecteur : arthropode (essentiellement insecte ou acarien) hématophage qui assure la 
transmission biologique active d’un agent infectieux (virus, bactérie ou parasite) entre 
vertébrés. Pour être défini comme vecteur, i) l’espèce doit  présenter une biologie compatible 
avec le contact hôte/vecteur (préférences trophiques, présence pendant la période de 
circulation du pathogène), ii) l’agent pathogène doit avoir été isolé à partir d’individus 
capturés sur  le terrain (ce qui traduit une exposition au pathogène en conditions naturelles) et 













 Annexe 1 : Températures et précipitations moyennes en Corse. 
 
Figure 1 : Températures moyennes annuelles. Source : Météo France. Publication : Bruno C., 
et al. (2001) Chì tempu face? Météorologie, climat et microclimats de la Corse. Ajaccio, 










Figure 2 : Précipitations moyennes annuelles pour la période 1961-1990. Source : Météo 
France. Publication : Bruno C., et al. (2001) Chì tempu face? Météorologie, climat et 




Annexe 2 : Fiche de relevés de végétation – Corse du Sud. 
 
 
Site n° :………… 
Région : …………………. 
Date :     / /2004 
Heure :      :  
N° photo(s) terrain : …………  
Géomorphologie 
 








                
 
Occupation du Sol : 
 
Non 
végétal  Bâti - urbain Sol nu Sable Route Roche     
                
Forêt  Feuillus mélangés Chêne Châtaignier Hêtre Bouleau Aune   
                
  Conifères mélangés Pin Sapin         
                
Maquis lentisque myrte           
                
Garrigue lentisque myrte           
                
Pelouse lentisque myrte           
                
Culture  Verger Vignoble Oliveraie Céréales Prairie améliorée     
                
Aquatique  Marais Ripisylve Rivière         
                
 
Points GPS 
Nb     
N°   X (m) (Long)  Y(m) (Lat)  erreur (m) 
        
        
        
        
 Annexe 3 : Attributs retenus pour les classifications orientées objet 
des trois images (outil feature space optimisation, eCognition®). 
 
 
1. Attributs utilisés pour la classification de l’image de l’extrême sud de la Corse  
Comme il s’agit d’une image acquise par le satellite SPOT 4, les bandes sont organisées dans 
l’ordre suivant : bande 1 = Vert, bande 2 = Rouge, bande 3 = PIR, bande 4 = MIR. Au final, 
41 attributs ont été retenus (tableau 1). 
 
Tableau 1 : Attributs retenus pour réaliser la classification orientée objet de l’image de 
l’extrême sud de la Corse 
 
N°  Nom de l’attribut N° Nom de l’attribut 
1 GLCM* correlation (45°, band 1) 22 GLCM correlation (135°) 
2 GLCM correlation (45°, band 4) 23 GLCM correlation (0°, band 4) 
3 Relative border to brighter neighbours (band 3) 24 GLCM homogeneity (45°)  
4 Area 25 GLCM homogeneity (135°) 
5 Mean difference to brighter neighbours (band 2) 26 Maximum pixel value (band 3) 
6 GLCM homogeneity (45°, band 3) 27 Relative border to brighter neighbours (band 4) 
7 Maximum difference 28 Mean difference to neighbour (band 3) 
8 Mean difference to brighter neighbours (band 3) 29 Minimum pixel value (band 2) 
9 Minimum pixel value (band 1) 30 GLCM homogeneity (135°, band 1) 
10 GLCM homogeneity (90°) 31 Maximum pixel value (band 2) 
11 Mean difference to neighbours (band 2) 32 GLCM correlation (45°, band 2) 
12 GLCM correlation (135°, band 1) 33 GLCM correlation (135°, band 3) 
13 Maximum pixel value (band 1) 34 GLCM homogeneity (0°, band 3) 
14 GLCM correlation (135°, band 2) 35 GLCM correlation (90°, band 1) 
15 GLCM correlation (135°, band 4) 36 GLCM homogeneity (all directions, band 4) 
16 Mean difference to darker neighbour (band 4) 37 GLCM correlation (all directions, band 4) 
17 Mean difference to neighbours 38 Relative border to brighter neighbours (band 1) 
18 GLCM homogeneity (135°,  band 3) 39 Ratio (band 4) 
19 GLCM correlation (45°, band 3) 40 GLCM homogeneity (all directions, band 3) 
20 Mean difference to darker neighbours (band 3) 41 Mean difference to neighbours (band 1) 
21 Mean difference to brighter neighbours (band 1)   
    
*GLCM : Grey Level Co-occurrence Matrix (niveaux de gris de la matrice de co-occurrence). Les indices « GLCM 
homogeneity » et « GLCM correlation » sont des indices de texture définis par Haralick. Les définitions et explications 
des indices sont disponibles sur le site « The GLCM Tutorial Home Page » crée par Mryka Hall-Beyer : 
http://www.fp.ucalgary.ca/mhallbey/tutorial.htm (version 2.10, mise à jour en février 2007). Les noms anglais ont été 





2. Attributs utilisés pour la classification de l’image de la région d’Ajaccio  
La meilleure classification est obtenue avec les moyennes des 4 bandes spectrales et la 
moyenne de l’indice suivant : (Vert – Rouge)/(Vert + Rouge). 
 
3. Attributs utilisés pour la classification de l’image de Var  
La meilleure classification est obtenue avec les moyennes des 4 bandes spectrales et la 





pixels 57220 13534 8982 16731 9774 5069 90885 9100   211295 
           
 Précision totale : 76,8       
 
Annexe 4 : Matrices de confusions et images des probabilités 
d’appartenance des classifications. 
 
 
Les matrices de confusion (tableaux 1, 2 et 3) sont exprimées en nombre d’objets (et non 
en pixels). Les chiffres en gras sur la diagonale correspondent à la précision pour le 
réalisateur : ils reflètent pour chaque classe le pourcentage de parcelles de validation bien 
classées. La précision pour l’utilisateur reflète le pourcentage d’objets de chaque classe de la 
carte d’occupation du sol classés correctement (avant dernière colonne). 
L’affectation d’un objet dans une classe est fonction de sa probabilité d’appartenance aux 
différentes classes. L’objet sera affecté dans la classe pour laquelle la probabilité 
d’appartenance est la plus élevée à condition qu’elle dépasse un seuil défini par l’utilisateur. 
Si les probabilités d’appartenance sont toutes plus faibles que ce seuil, l’objet n’est pas classé. 
Les images des probabilités d’appartenance sont présentées dans les figures 1, 2 et 3. 
 
1. Evaluation de la classification de l’image de l’extrême sud de la Corse  
 
Tableau 1 : Matrice de confusion de la classification de l’image de l’extrême sud de la Corse. 


























79 20 0 6 0 0 1 0 87 31 
Pinède 0 80 0 0 0 0 0 0 100 8 
Prairie 
arborée 
21 0 70 22 50 13 8 0 20 35 
Prairie 
ouverte 




0 0 10 0 25 0 1 0 40 5 
Cultures 0 0 0 6 0 63 1 0 63 8 
Zone non 
végétalisée 
0 0 10 17 25 13 77 2 93 118 
Eau 0 0 0 0 0 0 1 90 98 58 
Non classé 0 0 0 0 0 0 1 8  7 
Total (%) 100 100 100 100 100 100 100 100   
Nombre 
d'objets 
34 10 10 18 8 8 142 63  293 
Nombre de 
Figure 1 : Images des probabilités d’appartenance et de stabilité de la classification de 
l’image de l’extrême sud de la Corse. 
 
Image des probabilités 
d’appartenance 
 
Rouge : faible probabilité ; Vert : forte probabilité 
 
 
2. Evaluation de la classification de l’image de la région d’Ajaccio  
 
Tableau 2 : Matrice de confusion de la classification de l’image d’Ajaccio. 
 

























100 0 0 0 0 0 0 0 100 45 
Pinède 0 100 0 0 0 0 0 0 100 18 
Prairie 
arborée 0 0 83 11 0 0 0 0 71 7 
Prairie 




0 0 0 44 100 0 0 0 64 22 
Cultures 0 0 17 0 0 100 0 0 80 5 
Zone non 
végétalisée 
0 0 0 0 0 0 100 0 100 15 
Eau 0 0 0 0 0 0 0 100 100 21 
Non classé 0 0 0 0 0 0 0 0 / 0 
Total (%) 100 100 100 100 100 100 100 100   
Nombre 
d'objets 
45 18 6 18 14 4 15 21 141  
Nombre de 
pixels 
15090 2975 626 1752 1552 119 924 10507 33545  
           
 Précision totale : 92,2       
 
 268
Figure 2 : Images de probabilités d’appartenance de la classification de l’image d’Ajaccio. 
 
Image des probabilités 
d’appartenance 
 
Rouge : faible probabilité ; Vert : forte probabilité 
 
3. Evaluation de la classification de l’image du Var  
 

























100 15 0 0 0 0 0 0 95 41 
Pinède 0 85 0 0 0 0 0 0 100 11 
Prairie 0 0 89 0,0 3 0 0 0 89 9 
Pelouse 0 0 0 100 3 3 0 0 79 14 
Cultures 0 0 0 0 88 1 0 0 97 31 
Zone non 
végétalisée 0 0 11 0 6 96 0 0 96 80 
Zone brûlée 0 0 0 0 0 0 100 0 100 37 
Eau 0 0 0 0 0 0 0 100 100 28 
Non classé 0 0 0 0 0 0 0 0 / 0 
Total (%) 100 100 100 100 100 100 100 100   
Nombre 
d'objets 39 13 9 11 34 80 37 28  251 
Nombre de 
pixels 3238 1676 557 411 1543 3991 1014 10827  23257 
         







Figure 3 : Images de probabilités d’appartenance de la classification du Var. 
Image des probabilités 
d’appartenance 
 
Rouge : faible probabilité ; Vert : forte probabilité 
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 Annexe 5 : Définition mathématique des indicateurs paysagers. 
 
Les définitions et formules des indicateurs sont extraites du guide utilisateur de 
Fragstats106&107, version 3.3., téléchargeable sur : 
http://www.umass.edu/landeco/research/fragstats/documents/Metrics/Metrics%20TOC.htm. 
 
1. Indicateurs paysagers définis à l’échelle de la zone tampon 
 
1.1. Densité d’entités   
 
 Patch Density 
 
 
N = total number of patches in the landscape. 
A = total landscape area (m2). 
Description PD equals the number of patches in the landscape, divided by total landscape area (m2), 
multiplied by 10,000 and 100 (to convert to 100 hectares). Note, PD does not include 
background patches or patches in the landscape border, if present. However, total 
landscape area (A) includes any internal background present. 
Units  Number per 100 hectares 
Range PD > 0, constrained by cell size. 
 
PD is ultimately constrained by the grain size of the raster image, because the maximum PD is 
attained when every cell is a separate patch. 
Comments Patch density is a limited, but fundamental, aspect of landscape pattern. Patch density has 
the same basic utility as number of patches as an index, except that it expresses number of 
patches on a per unit area basis that facilitates comparisons among landscapes of varying 
size. Of course, if total landscape area is held constant, then patch density and number of 
patches convey the same information. Like number of patches, patch density often has 
limited interpretive value by itself because it conveys no information about the sizes and 
spatial distribution of patches. Note that the choice of the 4-neighbor or 8-neighbor rule for 





                                                 
106 Logiciel Fragstats  : McGarigal K., Cushman S.A., Neel M.C. & Ene E. (2002a) FRAGSTATS: Spatial 
Pattern Analysis Program for Categorical MapsUniversity of Massachusetts, Amherst, USA 
www.umass.edu/landeco/research/fragstats/fragstats.html 
107 Guide utilisateur : McGarigal K., Cushman S.A., Neel M.C. & Ene E. (2002b) Fragstats metrics. 
http://www.umass.edu/landeco/research/fragstats/documents/Metrics/Metrics%20TOC.htm 
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1.2. Indice de forme de paysage  
Landscape Shape Index 
 
E =           total length of edge in landscape in terms of number of cell 
surfaces; includes all landscape boundary and background 
edge segments. 
min E =    minimum total length of edge in landscape in terms of 
number of cell surfaces (see below). 
Description LSI equals the total length of edge in the landscape, given in number of cell surfaces, divided 
by the minimum total length of edge possible, also given in number of cell surfaces, which is 
achieved when the landscape consists of a single patch. If A is the landscape area, 
including all internal background (in terms of number of cells), and n is the side of the largest 
integer square smaller than A (denoted int√A ) and m = A - n2, then the minimum edge or 
perimeter of the landscape, min-E, will take one of the three forms (Milne 1991, Bogaert et al. 
2000): 
 
min-E = 4n, when m = 0, or 
min-E = 4n + 2, when n2 < A ≤ n(1+n), or 
min-E = 4n + 4, when A > n(1+n). 
Units  None 
Range LSI ≥ 1, without limit. 
LSI = 1 when the landscape consists of a single square (or almost square) patch; LSI increases 
without limit as landscape shape becomes more irregular and/or as the length of edge 
within the landscape increases. 
Comments Landscape shape index provides a standardized measure of total edge or edge density that 
adjusts for the size of the landscape. Because it is standardized, it has a direct interpretation, 
in contrast to total edge, for example, that is only meaningful relative to the size of the 
landscape. LSI can also be interpreted as a measure of patch aggregation or 
disaggregation, similar to the class-level interpretation. Specifically, as LSI increases, the 
patches become increasingly disaggregated. 
 
1.3. Distance euclidienne moyenne au plus proche voisin 




hij =    distance (m) from patch ij to nearest neighboring patch of the same type 
(class), based on patch edge-to-edge distance, computed from cell 
center to cell center. 
Description ENN equals the distance (m) to the nearest neighboring patch of the same type, based on 
shortest edge-to-edge distance. Note that the edge-to-edge distances are from cell center to 
cell center. 
Units  Meters 
Range ENN > 0, without limit. 
 
ENN approaches 0 as the distance to the nearest neighbor decreases. The minium ENN is 
constrained by the cell size, and is equal to twice the cell size when the 8-neighbor patch rule is 
used or the distance between diagonal neighbors when the 4-neighbor rule is used. The upper 
limit is constrained by the extent of the landscape. ENN is undefined and reported as "N/A" in 
the “basename”.patch file if the patch has no neighbors (i.e., no other patches of the same 
class). 
Comments Euclidean nearest-neighbor distance is perhaps the simplest measure of patch context and has 
been used extensively to quantify patch isolation. Here, nearest neighbor distance is defined 
using simple Euclidean geometry as the shortest straight-line distance between the focal patch 
and its nearest neighbor of the same class. 
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 Mean (Euclidian Nearest Neighbour Distance) 
  
MN (Mean) equals the sum, across all patches in the landscape, of 
the corresponding patch metric values, divided by the total number 
of patches. MN is given in the same units as the corresponding patch 
metric. 
 
1.4. Indice de connectivité 
Connectance Index 
  
cijk =   joining between patch j and k (0 = unjoined, 1 = 
joined) of the same patch type, based on a 
user-specified threshold distance. 
ni =     number of patches in the landscape of each 
patch type (i). 
Description CONNECT equals the number of functional joinings between all patches of the same patch type 
(sum of cijk where cijk = 0 if patch j and k are not within the specified distance of each other and  
cijk = 1 if patch j and k are within the specified distance), divided by the total number of possible 
joinings between all patches of the same type, multiplied by 100 to convert to a percentage.  
Units  Percent 
Range 0 ≤ CONNECT ≤ 100 
 
CONNECT = 0 when either the landscape consists of a single patch, or all classes consist of a single 
patch, or none of the patches in the landscape are "connected" (i.e., within the user-specified 
threshold distance of another patch of the same type). CONNECT = 100 when every patch in the 
landscape is "connected." 
Comments Connectance is defined on the number of functional joinings between patches of the same type, 
where each pair of patches is either connected or not based on a user-specified distance 
criterion. Connectance is reported as a percentage of the maximum possible connectance given 
the number of patches. Note, connectance can be based on either Euclidean distance or 
functional distance, as described elsewhere (see solation/Proximity Metrics), although this is not 
implemented yet. Also, note that Euclidean distances are calculated from cell center to cell 
center. Thus, two patches that have 10 10-m cells between them have a computed distance of 
110 m, not 100 m.  
 I
 
1.5. Densité de richesse des entités 
Patch Richness Density 
  
m =     number of patch types (classes) present in the landscape, 
excluding the landscape border if present. 
A =     total landscape area (m2). 
Description PR equals the number of different patch types present within the landscape boundary divided by 
total landscape area (m2), multiplied by 10,000 and 100 (to convert to 100 hectares). Note, total 
landscape area (A) includes any internal background present. 
Units  Number per 100 hectares 
Range PRD > 0, without limit 
Comments Patch richness density standardizes richness to a per area basis that facilitates comparison among 
landscapes. Note, this metric is redundant with both patch richness and relative patch richness. 
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1.6. Indice Simpson de diversité 
 
L128) Simpson's Diversity Index  
  
Pi =     proportion of the landscape occupied by patch type (class) i. 
Description SIDI equals 1 minus the sum, across all patch types, of the proportional abundance of each patch 
type squared. Note, Pi is based on total landscape area (A) excluding any internal background 
present. 
Units  None 
Range 0 ≤ SIDI < 1 
 
SIDI = 0 when the landscape contains only 1 patch (i.e., no diversity). SIDI approaches 1 as the 
number of different patch types (i.e., patch richness, PR) increases and the proportional distribution 
of area among patch types becomes more equitable. 
Comments Simpson’s diversity index is another popular diversity measure borrowed from community ecology. 
Simpson's index is less sensitive to the presence of rare types and has an interpretation that is much 
more intuitive than Shannon's index. Specifically, the value of Simpson's index represents the 
probability that any 2 pixels selected at random would be different patch types. 
 
 
2. Indicateurs paysagers définis à l’échelle de la classe 
 
2.1. Nombre d’entités de la classe X 
 
 
Number of Patches of class X 
  
ni =     number of patches in the landscape of patch type (class) i. 
Description NP equals the number of patches of the corresponding patch type (class). 
Units  None 
Range NP ≥ 1, without limit. 
 
NP = 1 when the landscape contains only 1 patch of the corresponding patch type; that is, when 
the class consists of a single patch. 
Comments Number of patches of a particular patch type is a simple measure of the extent of subdivision or 
fragmentation of the patch type. Although the number of patches in a class may be 
fundamentally important to a number of ecological processes, often it has limited interpretive 
value by itself because it conveys no information about area, distribution, or density of patches. Of 
course, if total landscape area and class area are held constant, then number of patches conveys 
the same information as patch density or mean patch size and may be a useful index to interpret. 
Number of patches is probably most valuable, however, as the basis for computing other, more 
interpretable, metrics. Note that the choice of the 4-neighbor or 8-neighbor rule for delineating 






2.2. Indice de forme de paysage de la classe X 
 
Landscape Shape Index of class X 
 
  
ei =                  total length of edge (or perimeter) of class i in terms of number of cell 
surfaces; includes all landscape boundary and background edge 
segments involving class i. 
min ei =          minimum total length of edge (or perimeter) of class i in terms of 
number of cell surfaces (see below). 
Description LSI equals the total length of edge (or perimeter) involving the corresponding class, given in 
number of cell surfaces, divided by the minimum length of class edge (or perimeter) possible for a 
maximally aggregated class, also given in number of cell surfaces, which is achieved when the 
class is maximally clumped into a single, compact patch. If ai is the area of class i (in terms of 
number of cells)[note, this is equivalent to the sum of patch area patches of class i] and 
n is the side of the largest integer square smaller than ai (denoted ) and m = ai - n2, then 
the minimum edge or perimeter of class i, min-ei, will take one of the three forms (Milne 1991, 
Bogaert et al. 2000): 
 
min-ei = 4n, when m = 0, or 
min-ei = 4n + 2, when n2 < ai ≤ n(1+n), or 
min-ei = 4n + 4, when ai > n(1+n). 
s across all 
Units None 
Range LSI ≥ 1, without limit. 
 
LSI = 1 when the landscape consists of a single square or maximally compact (i.e., almost square) 
patch of the corresponding type; LSI increases without limit as the patch type becomes more 
disaggregated (i.e., the length of edge within the landscape of the corresponding patch type 
increases). 
Comments Landscape shape index provides a simple measure of class aggregation or clumpiness and, as 
such, is very similar to the Aggregation index. The differences lie in whether aggregation is 
measured via class edge (or perimeter) surfaces (as in LSI) or via internal like adjacencies (as in AI). 
Since these surface counts are inversely related to each other (i.e., holding area constant, as the 
perimeter count increases, the internal adjacency count must decrease, and vice versa), these 
metrics largely measure the same thing. Note, previous versions of FRAGSTATS used a slightly 












Annexe 6 : Script en IDL pour découper les images sous ENVI  
afin de créer une image de la taille de la zone tampon  








; 1- Ouvre une image (format ENVI) 
; 2- Ouvre un fichier texte avec les coordonnées géographiques de points 
; 3- Crée autant de nouveaux fichiers images de la taille du buffer que de points 
; 4- Crée un fichier texte "batch" nécessaire à Fragstat pour lancer un calcul  
;    sur un grand nombre de fichiers 
 
;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;; 
;  INITIALISATION 
;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;; 
 
; Restore the ENVI core files 
ENVI, /RESTORE_BASE_SAVE_FILES 
 
; Initialize ENVI and send all errors to an error file. 
ENVI_BATCH_INIT, LOG_FILE = 'C:\IDL\batch.log' 
 
; Choose the buffer size (radius in pixel) 
buffer_size = 200 
 
;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;; 
; 1- Ouvre une image (format ENVI) 
;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;; 
 
; let the user choose the file 
in_name=ENVI_PICKFILE(title='Entrer le fichier image - format ENVI', $ 
  filter='*') 
 
; open the ENVI file 
ENVI_OPEN_FILE, in_name,  r_fid=fid 
 
; get the infos 
envi_file_query, fid, ns=ns, nl=nl, nb=nb 
map_info = envi_get_map_info(fid=fid) 
; map coordinates 
;mc = [0.5,0.5, -26,38] 
;pixel size 








; 2- Ouvre un fichier texte avec les coordonnées géographiques de points + identifiant 
;   ID;NOM;DISTRICT;LONGITUDE;LATITUDE 
;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;; 
 
; ouverture du fichier ASCII 
;textfile_name='F:\These\donnees\Fragstats\ln\elevages\81elevagesOVshort.txt' 
; let the user choose the file 
textfile_name = ENVI_PICKFILE(title='Entrer le fichier texte', filter='*.txt') 
coordinates = READ_ASCII( textfile_name, COUNT=nb_records, DATA_START=1 , 
DELIMITER=';' $ 
  , HEADER=entete) 
 
;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;; 
; 3- Crée autant de nouveaux fichiers images de la taille du buffer que de points 
;    + un fichier batch pour faire tourner fragstats 
;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;;; 
 





; ouverture en ecriture du fichier batch 





FOR i=0,nb_records-1 DO BEGIN 
 ; à remplir : dims = [-1, xmin, xmax, ymin, ymax] 
  ID=STRING(coordinates.field1[0,i]) 
  xpixel=FLOOR((coordinates.field1[1,i]-LON_UL)/PIXEL_SIZE) 
  ypixel=FLOOR((-coordinates.field1[2,i]+LAT_UL)/PIXEL_SIZE) 
  IF (xpixel GT lim) AND (xpixel LT lim_x) AND $ 
   (ypixel GT lim) AND (ypixel LT lim_y) THEN BEGIN 
      xmin=xpixel-buffer_size +1 
   xmax=xpixel+buffer_size +1 
   ymin=ypixel-buffer_size +1 
   ymax=ypixel+buffer_size +1 
   dims = [-1, xmin, xmax, ymin, ymax] 
   pos  = lindgen(nb) 
   ; création automatique du fichier de sortie (d'après le nom du fichier 
d'entrée) 
    out_name= 
     STRING(FLOOR(coordinates.field1[0,i])) 
    ;out_name='F:\These\donnees\Fragstats\ln\elevages\test' 
   ; subset 
   ;ENVI_DOIT, 'cf_doit', $ 
      ;fid=fid, pos=pos, dims=dims, $ 
      ;remove=0, out_name=out_name, $ 
      ;r_fid=r_fid 
   ENVI_OUTPUT_TO_EXTERNAL_FORMAT, /ARCVIEW, 
dims=dims, fid=fid, $ 
    out_name=out_name, pos=pos 
   ; Close the output file 
   ;ENVI_FILE_MNG, ID = r_fid, /REMOVE 
   ; Ecriture dans le fichier batch 
   ;PRINTF, out_unit, outname, PIXEL_SIZE 
   PRINTF, out_unit, FORMAT = format, STRING(out_name), 
PIXEL_SIZE, buffer_size*2+1,$ 
    buffer_size*2+1 








ENVI_FILE_MNG, ID = fid, /REMOVE 














 Annexe 7 : Résultats des analyses statistiques monovariées de 




Les résultats des analyses statistiques monovariées réalisées pour l’approche maladie sont 
présentés dans les tableaux 1, 2, 3 et 4.  
 
 
Notes explicatives sur les tableaux 1, 2, 3 et 4 : 
 
Sens de variation*: Les foyers sont plus nombreux dans la [classe] ou le [tertile X] (variable 
discrete) /OU/ il y a plus de foyers quand la variable [augmente] ou [diminue] (variable 
continue). Par exemple : pour l’altitude moyenne discrétisée en tertiles, pour les 3 tailles de 
zones tampon, les foyers sont plus nombreux dans le 2è tertile.  
 
T1, T2, T3 : tertiles 1, 2, et 3 
 
cl. : classes 
 
tert. : tertiles 
 
Choix du codage final de la variable** : pour l'analyse multivariée, la variable est conservée 
soit sous sa forme quantitative (continue), soit sous sa forme discrète. (cf. chapitre 6, partie 
2.1) 
 
*** : Le risque est strictement croissant ou décroissant entre les tertiles, ce qui rend possible la 
conservation de la variable sous forme quantitative continue (plutôt que sous forme discrète) 
(cf. chapitre 6, partie 2.1.) 
      
Non incluse°: Deux variables (« Bassins versants » et « % marais ») n’ont pas été incluses alors 
qu’elles étaient significatives pour des raisons d’effectifs. La variable « Bassins versants », 
codée en 8 classes, présentait 2 classes avec seulement 2 élevages. De même, la variable 
"% marais" n'a pas été conservée car seuls 3 élevages sur 80 sont situés à proximité de marais.  
 
 
  Variable non significative (seuil p=0,15) 
  Variable non retenue car redondante 
  Variable non incluse 
 
Les variables « non retenues car redondantes » sont des variables paysagères à l’échelle 
classe (relatives au marais, à la pinède et à l’eau). Elles sont codées en deux classes, ce qui 
revient à coder la variable en présence / absence de la classe considérée et qui les rend 








 Tableau 1 : Analyses statistiques monovariées de l’approche maladie – partie 1 : 
caractéristiques d’élevages et altimétriques 
 
    Taille de la zone tampon 


















discret, tert. 0,086 T2, T3 
Longitude X 
continu     
discret 
discret, tert. 0,001 T1*** 
Latitude Y 
continu 0,000 diminue 
continu 
discret, tert.     Distance 
Littoral 
Distance 
Littoral continu      
  
  

























Mixité Mixité discret, 2 cl. 0,038 mixte discret 
discret, tert. 0,028 T2 0,002 T2 0,002 T2 
Altitude Altitude moyenne continu             
discret 
discret, tert.             Ensoleill- 
ement 
Ensoleillement 
moyen continu 0,124 diminue         
continu 
discret, tert. 0,105 T2 0,057 T1, T2 0,096 T1, T2*** 
Pente Pente moyenne continu     0,102 diminue 0,096 diminue 
discret 
Orientation Orientation majoritaire discret, 3 cl.               



































Tableau 2 : Analyses statistiques monovariées de l’approche maladie – partie 2 : 
caractéristiques de la végétation et de l’occupation du sol 
 
    Taille de la zone tampon 










p sens de variation*  p 
sens de 








tert. 0,049 T1, T2 0,049 T1, T2 0,137 T1, T2 NDVI 
minimum 
continu 0,092 diminue 0,092 diminue     
discret 
discret, 
tert.         0,096 T1, T2*** NDVI moyen 
continu 0,026 diminue 0,026 diminue 0,036 diminue 
continu 
discret, 







continu 0,039 diminue 0,039 diminue 0,039 diminue 
continu 
discret, 
tert.         0,028 T2 % Maquis, garrigue et 
forêt continu             
discret 
discret, 2 
cl.             % Pinède 
continu             
  
discret, 2 
cl. 0,003 T1, T3         % Prairie 
arborée 
continu             
discret 
discret, 
tert. 0,044 T2         % Prairie 
ouverte 
continu             
discret 
discret, 




rase continu     0,008 augmente 0,005 augmente 
discret 
discret, 
2/3 cl.     0,049 T1, T3     % Cultures 
continu             
discret 
discret, 
tert. 0,096 T2, T3***     0,086 T2, T3 % Zone non 
végétalisée 
continu 0,122 augmente 0,125 augmente 0,078 augmente 
discret 
discret, 2 
cl. 0,073 absence     0,014 absence % Marais 




















































Tableau 3 : Analyses statistiques monovariées de l’approche maladie - partie 3 : variables 




    Taille de la zone tampon 
    500 m 1 km  2km 










discret, tert. 0,054 T3*** 0,048 T2, T3 0,001 T2, T3 
Patch Density PD 
continu 0,007 augmente 0,039 augmente 0,007 augmente 
discret 
discret, tert. 0,093 T3 0,142 T3 0,029 T2, T3*** Landscape 
Shape Index LSI continu     0,083 augmente 0,022 augmente 
discret 





continu             
discret 
discret, tert.             Connectance 
Index CONNECT continu         0,090 diminue 
discret 
discret, 2/3 
cl. 0,018 T2, T3         Patch Richness 
Density PRD 
continu     0,148 augmente     
discret 









































Tableau 4 : Analyses statistiques monovariées de l’approche maladie - partie 4 : variables 
paysagères à l’échelle de la classe 
 
     Taille de la zone tampon 
     500 m 1 km  2km 














continu         0,036 augmente 
continu 
discret, 2 cl.             
pinède PIN_NP  
continu             
  
discret, tert.             prairie 
arborée PAR_NP  continu             
  
discret, tert. 0,084 T3***     0,056 T2, T3*** prairie 
ouverte PRA_NP  continu 0,063 augmente     0,025 augmente 
continu 




continu         0,028 augmente 
discret 
discret, 2/3 
cl.             zones 
cultivées ZC_NP  
continu             
  
discret, tert. 0,047 T2, T3     0,064 T2 zone non 
végétalisée ZNV_NP  continu 0,053 augmente 0,014 augmente 0,096 augmente 
discret 
discret, 2 cl.             
marais MAR_NP  
continu             
  










eau EAU_NP  
continu             
  




continu     0,117 augmente     
discret 
discret, 2 cl.             
pinède PIN_LSI 
continu             
  
discret, tert.             prairie 
arborée PAR_LSI continu             
  
discret, tert. 0,078 T2, T3*** 0,031 T1, T3     Prairie 
ouverte PRA_LSI continu 0,021 augmente         
discret 
discret, 2/3 





continu         0,011 augmente 
continu 
discret, 2/3 
cl.             zones 
cultivées ZC_LSI 
continu             
  
discret, tert.     0,029 T2, T3*** 0,020 T2, T3*** zone non 
végétalisée ZNV_LSI continu 0,041 augmente 0,008 augmente 0,004 augmente 
continu 
discret, 2 cl.             
marais MAR_LSI 
continu             
  
discret, 2/3 























Annexe 8 : Résultats des analyses statistiques multivariées de 
l’approche maladie.  
 
 
Tableau 1 : Analyses statistiques multivariées de l’approche maladie 
 
Taille de la zone tampon  
Variables retenues lors des analyses monovariées 
500 m 1 km 2 km 
Longitude Longitude T_X X X X 
Latitude Latitude (continu) Y    
Groupe 1 : 
Caractéristiques 
des élevages Mixité Mixité MIXITE    
Altitude Altitude moyenne T_ALT X   
Ensoleillement Ensoleillement moyen (continu) SOLEIL X   
Pente Pente moyenne T_PENTE X X X 
Réseau hydrographique Longueur du réseau T_LHYDRO X X X 
NDVI minimum T_NDVImin X X X 
NDVI moyen (continu) NDVImoy  X X 





NDVI maximal (continu) NDVImax X X X 
% Maquis, garrigue et forêt T_MGF X X X 
% Prairie arborée T_PAR  X X 
% Prairie ouverte T_PRA  X X 
% Végétation arbustive rase T_VAR X   
% Cultures T_CULT X X X 
Groupe 3 : 
Occupation   
du sol 
Pourcentage de 
surface occupée par 
chaque classe 
% Zone non végétalisée T_ZNV X X X 
Patch density T_PD X   
Landscape shape index T_LSI X X X 
mean Euclidian Nearest Neighbour distance T_ENN_MN  X X 
Connectance Index T_CONNECT X X X 
Patch Richness Density T_PRD  X X 





Simpson's Diversity Index T_SIDI X X X 
NP maquis, garrigue et forêt (continu) MGF_NP  X X X 
NP prairie ouverte (continu) PRA_NP     
NP végétation arbustive rase T_VAR_NP    X 




NP zones non végétalisée T_ZNV_NP   X  
LSI maquis, garrigue et forêt T_MGF_LSI X  X 
LSI prairie ouverte T_PRA_LSI   X 
LSI végétation arbustive rase (continu) VAR_LSI   X 
LSI zones non végétalisée (continu) ZNV_LSI    
Variables 
paysagères - 




LSI eau T_EAU_LSI   X 
 
       
   variable continue     
   variable discrétisée (tertiles)     
   variable non proposée pour cette taille de zone tampon   
   variable significative (p=0,1) par groupe     
  X Variable non significative par groupe     
 
Les variables retenues lors des analyses monovariées sont testées pour chacun des 6 
groupes. Les variables significatives au niveau de chaque groupe (en vert dans le tableau) sont 
ensuite testées ensemble (par exemple, pour une taille de zone tampon de 500 m, 11 variables 
sont testées). Les résultats des analyses tous groupes confondus sont détaillés dans le corps du 
texte (chapitre 6, partie 2.2.2. tableau 17). Les variables T_VAR_NP, VAR_LSI, et 
T_EAU_LSI ne sont pas proposées pour les zones tampon de 500 m et 1 km car elles sont 
redondantes avec les variables des mêmes classes exprimées en pourcentage d’occupation du 
sol.  
Une analyse de sensibilité a été effectuée afin de vérifier si le choix des groupes 
thématiques avait une influence sur les résultats. Douze groupes ont été crées en découpant les 
groupes 3 (occupation du sol), 5 (nombre d’entités) et 6 (indice de forme du paysage, LSI) par 
type d’occupation du sol. Par exemple le groupe « maquis, garrigue et forêt » regroupait les 
variables relatives au pourcentage de surface, au nombre d’entités et au LSI pour cette classe. 
Les résultats finaux (analyses tous groupes confondus) sont identiques à ceux obtenus avec le 
découpage en 6 groupes, sauf pour une taille de zone tampon de 2 km où une variable 
significative supplémentaire (T_PRA_LSI : tertiles de LSI de prairies ouverte) est incluse 







 Annexe 9 : Autocorrélation spatiale des résidus des modèles issus de 
l’approche maladie.  
 
Tableau 1 : Variogrammes des résidus du modèle issus de l’approche maladie établis avec 
une zone tampon de 500 m  











Tableau 2 : Variogrammes des résidus du modèle issus de l’approche maladie établis avec 
une zone tampon de 1 km  
 















Tableau 3 : Variogrammes des résidus du modèle issus de l’approche maladie établis avec 
une zone tampon de 2 km  
 




















Ce piège permet de capturer des insectes la nuit. Il fonctionne notamment pour les insectes du 
genre Culicoides. 
 
Photo du piège : 
 
 
Principe et éléments constituant le piège :  
 
1. Le tube lumineux 
Cette partie est composée d’un tube néon fluorescent (lumière noire) de 8 Watts et 240 Volts. 
Il mesure 30 cm. Le tube est accroché sous un « chapeau » métallique bleu. La lumière noire 
permet d’attirer les insectes la nuit. Un tissu à larges mailles permet de ne piéger que les petits 
insectes (les gros insectes tels que les papillons sont bloqués par les mailles). 
 
2.  Ventilateur  
Cette partie est constituée d’un petit ventilateur (12cm x 12cm) qui tourne doucement grâce à 
un petit moteur électrique (220 Volts). Il permet d’aspirer doucement les insectes attirés par la 












Tube lumineux (néon) 
Petit ventilateur (à l’intérieur du cône en tissu)  
Cône en tissu de type moustiquaire 
Pot en plastique  
Dimensions : 20cm x 38cm x 15cm 
Poids : <5kg 
Tissu à larges mailles  
Photo Thierry Baldet 
  
3. Cône en tissu 
Cette partie est constituée de tissu de type moustiquaire (à mailles très fines) qui empêche les 
insectes attirés de s’échapper du piège. Les insectes se trouvant dans le cône finissent par 
tomber au fond du pot de plastique, le ventilateur les empêchant de ressortir. 
 
4. Pot en plastique  
Cette partie est constituée d’un pot en plastique permettant de recueillir les insectes.  
 
Méthode de piégeage : 
Les pièges sont mis en route en début de soirée. Le pot est alors rempli d’eau à laquelle est 
ajoutée quelques gouttes de savon afin que les insectes tombés dans le pot se noient (sans 
savon beaucoup d’insectes restent à la surface de l’eau et ne se noient pas). Le lendemain 
matin, les insectes piégés sont transvasés dans des pots remplis d’alcool (pour qu’ils se 
conservent).  
 
Fonctionnement :  
Ce piège est construit pour fonctionner sur secteur (220 V) ou sur batterie (12 V).  
 
Fabrication :  
Ce piège est conçu et fabriqué en Afrique du Sud. Il est commercialisé par le laboratoire 









Annexe 11 : Fiche présentant la campagne de piégeage aux éleveurs. 
 
 
La fièvre catarrhale ovine (bluetongue) est une maladie virale des 
moutons transmise par un petit moucheron : Culicoides imicola. Ce 
moucheron, d’origine africaine, est arrivé en Corse en 2000, entraînant 
des foyers de fièvre catarrhale ovine (2000 et 2001 : sérotype 2, 2003 : 
sérotype 4, 2004 : sérotype 16). 
La maladie se manifeste cliniquement chez les moutons : fièvre, 
oedèmes, salivation, jetage, anorexie, boiteries, avortements, et peut 
entraîner la mort 10 à 12 jours après le début des symptômes. Chez les 
autres ruminants (caprins et bovins), l’infection passe en général inaperçue (pas de 
symptômes cliniques).  
 
OBJECTIFS DE L’ETUDE : 
Cette étude vise à caractériser les conditions environnementales propices au 
développement et à la multiplication du moucheron. Il s’agit de rechercher et décrire les 
zones qui sont favorables au moucheron (zones à risque) et celles qui, au contraire, lui sont 
défavorables.  
L’objectif plus général de ce travail de recherche est de mieux comprendre la biologie 
et l’écologie de Culicoides imicola. La Corse représente en effet un terrain d’étude 
particulièrement intéressant car le moucheron est présent du sud au nord de l’île sans 
toutefois que la maladie n’atteigne tous les élevages. Nous pensons donc qu’il existe des 
milieux qui sont plus ou moins favorables au moucheron, et cette étude devrait permettre de 
mieux les caractériser.  
 
METHODE DE L’ETUDE :  
Cette étude est menée par le CIRAD-EMVT108 en collaboration avec l’EID109 et les 
Universités de Strasbourg (Louis Pasteur) et de Franche-Comté et avec accord de la Direction 
Départementale des Services Vétérinaires de Corse du Sud (DDSV-2A).  
Elle aura lieu en Corse du Sud du 16 au 25 juin 2005 et consiste à capturer des 
Culicoides dans une centaine d’élevages ovins présents dans des milieux variés. Pour cela, 
des pièges lumineux UV sont utilisés. Ils sont posés à la tombée de la nuit à proximité des 
moutons, et relevés le lendemain matin. 
Nous avons besoin de votre collaboration pour mener à bien ce 
travail. En espérant que vous accepterez que nous posions un piège pour une 
nuit dans votre élevage, 
 
L’équipe bluetongue,  
 
Bruno Mathieu, Jean-Claude Delécolle, Thierry Baldet et Hélène Guis 
                                                 
108 Centre de coopération internationale en recherche agronomique pour le développement, département élevage 
et médecine vétérinaire, Montpellier 
109 EID : Entente Interdépartementale de Démoustication Méditerranée 
2 mm 
Culicoides imicola 
(photo B. Mathieu) 
Piège UV 
(Photo T. Baldet) 
Etude de l’environnement favorable aux moucherons  
vecteurs de la fièvre catarrhale ovine (bluetongue) en Corse 
 
 Annexe 12 : Répartition des 96 sites de piégeages selon les nuits 
(campagne principale, juin 2005). 
 
Les 96 pièges ont été posés par les deux équipes dans une zone géographique différente 
chaque nuit (la figure 1 montre les deux groupes de pièges posés chaque nuit).  
 










 Relève du piège   
   
Piège 
fonctionne oui / non / doute 
Date relève   /06/2005 
Heure relève  
Météo : pluie Oui / Non 
Météo : vent nul / faible/ moyen / fort 
Rq :  
  
 
Annexe 13 : Fiches de piégeages. 
 
Fiche piégeage élevage 
 
Site n° : ………… 
ID élevage : ………….. 
 
Equipe : B / H / JC / T 
 
N° photos : ……………………………. 
N° vidéo : ……………………………… 
 
Question préliminaire : Avez-vous traité les animaux avec un produit insecticide ? Oui / Non 
Si oui :  -  avec quel produit :    
 -  quand :  
 -  durée de rémanence du produit : 
(même question pour le traitement des fumiers) 
 
Elevage         Animaux  
 














Remarques :  
Campagne principale / 
Ajaccio 
 
N° X (m) (Long) Y(m) (Lat) Z altitude (m) 
        
        
Nom  
Prénom  
ID élevage  
Commune  
Lieu-dit  
Type extensif / intensif 
Animaux sur 
place depuis  
abreuvement  
Gestion fumier  
Espèces OV BV CP EQ PC autres
Nb (sur place)      
Race ovin  
 
N° piège  
Lieu de pose  pâture / bergerie/ 
Date pose   /06/2005 
Heure pose  
Météo - pluie Oui / Non 
Météo – vent  nul / faible/ moyen / fort 




Relève du piège 
Piège 
fonctionne oui / non / doute 
Date relève   /06/2005 
Heure relève  
Météo : pluie Oui / Non 
Météo : vent nul / faible/ moyen / fort 
Rq :  
  
Fiche piégeage HORS élevage – Campagne Principale 
 
Site n° : ………… 
 





N° photos : ……………………………. 
N° vidéo : ……………………………… 
 
Description du site             



















      











Remarques :  
N° piège  
Date pose   /06/2005 
Heure pose  
Météo - pluie Oui / Non 
Météo – vent  nul / faible/ moyen / fort 
Lieu de pose  
Rq :  
  







Nb     
N° X (m) (Long) Y(m) (Lat) Z altitude (m) 
        










Annexe 14 : Analyse des conditions météorologiques pendant la 
campagne de piégeages de juin 2005. 
 
 
1. Données météorologiques 
 
Pendant la campagne de piégeage de juin 2005, aucun événement météorologique de 
nature à perturber fortement les piégeages (orage, vent fort, chute des températures…) n’a été 
constaté sur le terrain. Afin de vérifier si les conditions météorologiques étaient stables et 
compatibles avec l’activité du vecteur tout au long de la campagne de piégeage, trois types de 
variables ont été recueillies auprès de Méteo France pour la période du 17 au 25 juin 2005 :  
- la hauteur des précipitations quotidiennes (en mm, notée RR),  
- les températures minimales, maximales et moyennes quotidiennes sous abri (en °C, 
notée Tn, Tx et Tm respectivement), 
- la moyenne quotidienne des vitesses du vent à 10 m (en m/s, notée FFM).  
Les données de pluviométrie ont pu être obtenues pour 7 stations de Corse du Sud, celles 
relatives à la température minimale et maximale pour 6 stations et celles relatives à la 
température moyenne et au vent pour 5 stations (tableau 1). Une quatrième variable, le cycle 
lunaire a également été pris en compte. 
 
Tableau 1 : Liste des stations météorologiques de Corse du Sud 
Stations météorologiques 
Nom du poste Longitude (m) Latitude (m) Altitude (m) 
Ajaccio 535 823 4178444 4 
Cap Pertusato 571 946 4120734 109 
Figari 564 226 4135160 22 
Pila-Canale 545 377 4167850 408 
La Chiappa* 584 979 4145939 62 
Propriano Ville° 546 281 4152509 6 
Sartène 552 862 4150234 60 
*données sur la température moyenne et le vent et non 
disponibles ; 
°données sur la température et le vent non disponibles 
 
Chacun des 96 pièges, posés au sein et en dehors des élevages et ayant fonctionné 
correctement, a été associé à la station la plus proche (figure 1). La distance minimale entre 
un piège et une station était de 816 m, la distance maximale de 13 249 m pour les 7 stations 
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recueillant la précipitation (distance moyenne 6 660 m) et de 16 386 m pour les 5 stations 
recueillant le vent (distance moyenne de 7 426 m). 
 
Figure 1 : Association entre les pièges et les stations météorologiques 
 
 
2. Définition des couples date/station 
 
Les données météorologiques étaient disponibles par jour, alors que les piégeages étaient 
réalisés la nuit, c'est-à-dire à cheval sur 2 jours. Ainsi, pour chaque piégeage, les données 
pertinentes correspondent à celles du jour de pose et du jour de relève du piège (le lendemain 
de la pose). Pour toutes les variables et pour chaque piégeage, ces deux données (j-1 et j+1) 
ont été conservées. Pour chaque station, seules les données correspondant au jours précédant 
et suivant les nuits pendant lesquelles un piégeage avait été réalisé dans le voisinage ont été 
sélectionnées (les données correspondant aux nuits où aucun piégeage n’avait été effectué 
dans le voisinage d’une station ont donc été éliminées). Ainsi 36 couples date/station ont été 
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obtenus pour les données relatives à la pluviométrie (7 stations) (tableau 2),  30 pour celles 
relatives à la température minimale et maximale (6 stations) et 25 pour celles relatives au vent 
et à la température moyenne (5 stations). (NB : la nuit 17-18/06/05 correspond à la nuit du 17 
au 18 juin 2005). 
 
Tableau 2 : Nombre de sites de piégeage associés aux couples date/station pour la hauteur 
des précipitations quotidiennes (7 stations)  























Ajaccio       13 3 16 
Cap Pertusato     5 1   6 
Figari 7 5 3 5  1   21 
La Chiappa   5 3  1   9 
Pila-Canale   2 5   2 1 10 
Propriano ville  4 7  2 1   14 
Sartène 9 1   4 6   20 
Total nb. de 
sites par nuit 16 10 17 13 11 10 15 4 96 
          
 : couple date/station (n = 36)        
 
 
3. Analyse descriptive des données  
 
Les couples date/station n’ont pas été comparés de façon statistique entre eux. 
Initialement, il avait été prévu de comparer pour chaque variable météorologique l’effet de la 
station et de la nuit.  En effet, si d’éventuelles différences statistiques étaient observées, elles 
auraient pu être liées aux différences dans l’implantation des stations (par exemple leur 
altitude varie de 4 à 408 mètres) ou  bien à un effet nuit (ce dernier aurait pu biaiser les 
résultats des piégeages). Mais compte tenu des faibles effectifs, cette analyse n’a pas été 
effectuée (pour la température minimale par exemple, cela aurait impliqué d’analyser 30 
valeurs associées aux couples date/station en fonction de 6 stations et de 8 nuits, soit moins de 
cinq individus par classe). De plus, la température ou le vent au niveau d’une station ne 
peuvent pas directement être interpolés au niveau des sites de piégeages, et donc ne reflètent 
pas les conditions locales au niveau du piège. Enfin, notre hypothèse de travail principale 
considère que les d’indicateurs globaux dérivés d’images satellitaires à haute résolution 
reflètent les conditions météorologiques locales qui peuvent influencer les densités de 
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Culicoides. L’objectif était donc uniquement de vérifier que les conditions météorologiques 
étaient globalement stables pendant toute la campagne de capture. 
 
3.1. Pluviométrie 
La période des piégeages a été marquée par une quasi absence de pluie : sur les 36 couples 
date/station, seuls 2 couples ont reçu 0,2 mm de pluie (Pila-Canale le 20/06/05 et Cap 
Pertusato le 21/06/05, soit au total 12 piégeages potentiellement concernés). Ces pluies, très 
faibles, n’ont vraisemblablement pas eu d’effets sur les captures. 
 
3.2. Températures 
Sur les 10 nuits de piégeage, la température minimale (très vraisemblablement mesurée la 
nuit) variait entre 14,0 et 21,6°C, la température maximale (très vraisemblablement mesurée 
de jour) entre 27,1 et 32,1°C (figure 2), et la température moyenne entre 22,2 et 27,0°C. 
 
Figure 2 : Température minimales et maximales pour les couples date/station  
 
D’après Sellers et Mellor110 (1993), les températures compatibles avec l’activité de 
C. imicola, C. variipennis et C. brevitarsis seraient comprises entre 12.6 et 32 °C, avec un 
maximum d’activité entre 18 et 29 °C. Analysant des données de piégeage de C. imicola au 
                                                 
110 Sellers, R. F. et Mellor, P. S. (1993). Temperature and the persistence of viruses in Culicoides spp. during 
adverse conditions. Rev Sci Tech 12 (3) 733-55. 
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Kenya, Walker111 (1977) ne considère un piégeage comme valide que si, entre autres, la 
température pendant au moins la moitié de la capture était supérieure à 10 °C. Durant toute la 
période de capture, les conditions de température pendant la nuit ne semblent donc pas avoir 
été limitantes pour l’activité du vecteur. On note cependant que les deux premières nuits (17-
18 et 18-19 juin) à Sartène et Figari semblent avoir été plus fraîches que les suivantes. Ceci ne 
semble pas avoir eu une influence négative sur les densités de C. imicola capturés puisque 
c’est à cette période et à Figari  que les densités maximales (de C. imicola) ont été piégées. 
 
3.3. Vitesse du vent 
Les moyennes quotidiennes des vitesses du vent à 10 m variaient entre 1,5 et 3,8 m/s, et 
étaient supérieures à 3 m/s pour 5 couples date/station (Ajaccio et Figari) (figure 3). 
 






























L’effet du vent sur le piégeage n’est pas connu de façon assez précise pour déterminer un 
seuil au delà duquel l’activité est inhibée. Walker (1977) décrit au Kenya une suppression de 
l’activité de C. imicola pour un vent de vitesse supérieure à 3 m/s (vraisemblablement mesuré 
à hauteur d’homme, bien que cela ne soit pas spécifié) avec des pièges à succion (peut-être 
                                                 
111 Walker A.R. (1977). Seasonal fluctuations of Culicoides species (Diptera: Ceratopogonidae) in Kenya. Bull 
ent Res 69 217-233. Pour l’analyse d’une autre série de piégeages, Walker ne garde que ceux qui respectent les 
conditions suivantes : 
- vitesse du vent < 2,5m/s 
- température > 10 °C pour au moins ½ période de piégeage (avec une température mesurée toute les 30 minutes) 
- pas de pluie mise à part de légères averses (« no rain other than a light shower ») 
- moins d’une demi-lune visible. 
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114 Bishop A.L., McKenzie H.J., Barchia I.M. & Spohr L.J. (2000) Moon phase and other factors affecting light-
trap catches of Culicoides brevitarsis Kieffer (Diptera : Ceratopogonidae). Aust J Entomol 39: 29-32. 
plus sensibles au vent), sans tenir compte des autres facteurs météorologiques. Blackwell112 
(1997) montre que pour C. impunctatus en Écosse, le nombre de femelles capturées (femelles 
pares et total des femelles) et la vitesse du vent sont négativement corrélés (-0,162, p<0.001 et 
-0,143 p=0.001 pour chaque catégorie de femelles respectivement), mais que ce lien n’est plus 
significatif lorsque l’on tient compte de la luminosité, de la température, de la pluviométrie et 
de l’humidité relative. Les corrélations partielles entre niveau de capture et ces facteurs sont 
alors significatives, selon les catégories de femelles, pour la luminosité, et/ou la température 
et/ou l’humidité relative. Pendant notre campagne, le vent a été mesuré à plusieurs kilomètres 
des piégeages, les données étaient disponibles sous forme de valeur moyenne quotidienne, et 
donc ces données ne reflètent pas nécessairement les conditions locales la nuit du piégeage. Il 
est intéressant de noter que C. imicola a quand même été capturé au cours de la campagne de 
piégeages avec des vents moyens supérieurs à 3m/s, aussi soit le vent avait faibli pendant la 
nuit, soit C. imicola est encore actif avec un vent de cette vitesse (mesuré à 10 m de hauteur), 
soit les conditions au niveau piège différaient des conditions mesurées aux stations. Compte 
tenu du manque de connaissances précises sur le sujet et des biais potentiels (temporel, 
spatial, de mesure), il a été décidé de n’éliminer aucune date/station sur ce critère. 
 
3.4. Luminosité liée au cycle lunaire 
Pendant la campagne de piégeage, le 22 juin correspondait au jour de pleine lune. La 
phase du cycle lunaire est considérée comme une variable pouvant avoir une influence sur la 
capture de certaines espèces d’insectes, en modifiant leur activité ou l’efficacité des pièges. 
Par exemple, l’efficacité d’un piège lumineux pourrait diminuer avec la luminosité de la 
pleine lune. Dans notre étude, l’attraction du piège utilisé, fonctionnant avec une lumière 
noire et non une lumière incandescence, pourrait être moins perturbée par la luminosité de la 
lune. Les études portant sur les Culicoides ne sont pas concordantes : la pleine lune 




                                                 
112 Blackwell A. (1997). Diel flight periodicity of the biting midge Culicoides impunctatus and the effects of 
meteorological conditions. Med Vet Entomol 11 361-367. 
113 Linhares A.X. & Anderson J.R. (1990) The influence of temperature and moonlight on flight activity of 
Culicoides variipennis (Coquillett) (Diptera: Ceratopogonidae) in northern California. Pan-Pacific Entomologist 
66 (3): 199-207. 
4. Conclusion 
Comme aucun événement météorologique majeur de nature à influer fortement sur les 





ici est issue de la synthèse des espèces recensées dans la littérature et complétée par les résultats des 118 
piégeages effectués en juin et septembre 2005. 
 
Annexe 15 : Liste actualisée des espèces de Culicoides capturés en 




Le tableau 1 présente la liste actualisée des espèces (et complexes d’espèces) de 
Culicoides capturés avant 2007 en Corse. La précédente liste dénombrait 58 espèces de 
Culicoides présentes en Corse (Delécolle et al., 2005). Deux espèces ont été citées pour la 
première fois suite aux campagnes de juin (C. (Avaritia) montanus Shakirzjanova, 1962) et de 
septembre (C. paolae Boorman, 1996) réalisées en 2005115. Depuis, deux nouvelles espèces, 
capturées en 2006, dans le cadre de la surveillance entomologique, complètent cette liste : 
C. simulator Edwards, 1939 et C. dzhafarovi Remm, 1967 (Jean-Claude Delécolle, 
communication personnelle). Ceci porte donc à 62 le nombre d’espèces de Culicoides 
signalées en Corse. Les 27 premières espèces présentent une affiliation sub-générique. À 
l’inverse, les 35 suivantes n’en présentent pas. Elles ont été classées en 10 groupes 
















                                                 
115 En plus de 17 pièges posés en septembre 2005 visant à déterminer si certains sites restaient négatifs pour 
C. imicola toute l’année, 5 pièges supplémentaires furent posés dans de nouveaux sites. Ainsi la liste présentée 
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C. jumineri Callot & Kremer, 1969  
C. kibunensis Tokunaga, 1937  
 
 
Tableau 1 : Liste des espèces de Culicoides capturées en Corse (2006) 
 
 
Légende du tableau : 
  Complexe d’espèces 
 Première citation en Corse, espèce capturée en juin 2005 
 Première citation en Corse, espèce capturée en septembre 2005 
  Première citation en Corse, espèces capturées en 2006 (Jean-Claude Delécolle, communication personnelle) 
 
 
Liste actualisée des espèces de Culicoides capturées en Corse (2006) remarques 
Espèces avec affiliation sub-générique 
 C. (Avaritia) chiopterus (Meigen, 1830)  
 C. (Avaritia) dewulfi Goetghebuer, 1936  
 C. (Avaritia) imicola Kieffer, 1913* Principal vecteur de FCO en Corse 
 C. (Avaritia) montanus Shakirzjanova, 1962 Première citation en Corse 
 C. (Avaritia) obsoletus (Meigen, 1818)  Appartient au Complexe Obsoletus  
 C. (Avaritia) scoticus Downes & Kettle, 1952 Appartient au Complexe Obsoletus 
 C. (Beltranmyia) circumscriptus Kieffer, 1918  
 C. (Culicoides) deltus Edwards, 1939 Spécimens atypiques 
 C. (Culicoides) fagineus Edwards, 1939  
 C. (Culicoides) flavipulicaris Dzhafarov, 1964  
 C. (Culicoides) lupicaris Downes & Kettle, 1952 Appartient au Complexe Lupicaris 
 C. (Culicoides) newsteadi Austen, 1921 Appartient au Complexe Newsteadi 
 C. (Culicoides) pulicaris (Linné, 1758)  Appartient au Complexe Pulicaris 
 C. (Culicoides) punctatus (Meigen, 1804)  
 C. (Culicoides) subfagineus Delécolle & Ortega, 1998  
 C. (Monoculicoides) parroti Kieffer, 1922  
 C. (Monoculicoides) puncticollis (Becker, 1903)  
 C. (Silvaticulicoides) achrayi Kettle & Lawson, 1955  
 C. (Silvaticulicoides) fascipennis (Staeger, 1839)  
 C. (Silvaticulicoides) pallidicornis Kieffer, 1919  
 C. (Silvaticulicoides) picturatus Kremer & Déduit, 1961  
 C. (Silvaticulicoides) subfasciipennis Kieffer, 1919  
 C. (Synhelea) corsicus Kremer, Leberre & Beaucournu-S., 1971  
 C. (Synhelea) semimaculatus Clastrier, 1958  
 C. (Wirthomyia) cameroni Campbell & Pelham Cl., 1960  
 C. (Wirthomyia) minutissimus (Zetterstedt, 1855)  
 C. (Wirthomyia) riouxi Callot & Kremer, 1961  
Espèces sans affiliation sub-générique, classées par groupes morphologiques 
C. alazanicus Dzhafarov; 1961  
C. cataneii Clastrier, 1957 Appartient au Complexe Cataneii 
C. duddingstoni Kettle & Lawson, 1955  
C. gejgelensis Dzhafarov; 1964 Appartient au Complexe Cataneii 
Groupe 1 
C. kurensis Dzhafarov; 1960  
C. paradisionensis Boorman, 1988  
C. riebi Delécolle, Mathieu & Baldet, 2005  
C. simulator Edwards, 1939 Première citation en Corse 
 
C. vidourlensis Callot, Kremer, Molet & Bach, 1968  
C. begueti Clastrier, 1957  Groupe 2 
C. haranti Rioux, Descous & Pech, 1959  
C. brunnicans Edwards, 1939  Groupe 3 
C. santonicus Callot, Kremer, Rault & Bach, 1968  
C. caucoliberensis Callot, Kremer, Rioux & Descous, 1967  
C. griseidorsum Kieffer, 1918  
C. maritimus Kieffer, 1924  
C. pictipennis (Staeger, 1839)  
C. poperinghensis Goetghebuer, 1953  
C. submaritimus Dzhafarov, 1962  
Groupe 4 
C. univittalus Vimmer, 1932  
C. clastrieri Callot, Kremer & Déduit, 1962  
C. festivipennis Kieffer, 1914  
C. paolae Boorman, 1996 Première citation en Corse 
Groupe 5 
C. shaklawensis Khalaf, 1957  
C. tbilisicus Dzhafarov, 1964  ex C. dendriticus Boorman, 1976 Groupe 6 
C. furcillatus Callot, Kremer & Paradis, 1962  
C. derisor Callot & Kremer, 1965  
C. dzhafarovi Remm, 1967 Première citation en Corse Groupe 7 
C. malevillei Kremer & Coluzzi, 1971  
C. indistinctus Khalaf, 1961  Groupe 8 
C. odiatus Austen, 1921  
Groupe 9 C. longipennis Khalaf, 1957  







 Annexe 16 : Maillage de pièges autour d’une bergerie. 
 
Figure 1 : Vue générale des sites de piégeages autour d’une bergerie (septembre 2005). 




Tableau 1 : Descriptif des sites et nombre de C. imicola capturés autour d’une bergerie 
(septembre 2005) 





(1) Bord de rivière, au fond, près du tas de laine et du charnier 11 1 
10 
(8 ; 2) 10,0 0,8 
(2) Bord de rivière, plus proche bergerie 13 2 
11 
(11 ; 0) 5,5 1,0 
(3)* Arbre isolé sur la première haie 8 1 7 (7 ; 0) 7,0 1,0 
(4) Haie d'oliviers 38 5 33 (32 ; 1) 6,6 1,0 
(5) Mimosa de la deuxième haie 14 1 13 (12 ; 1) 13,0 0,9 
(6) Arbousier du pré du fond 11 1 10 (10 ; 0) 10,0 1,0 
(7) Figuier derrière la bergerie 53 9 44 (38 ; 5)*** 4,9 0,9 
(8) Bergerie 1027 281 746 (371 ; 375) 2,7 0,5 




Figure 2 : Nombre de C. imicola capturés autour d’une bergerie (septembre 2005) 









 (8)(7)du site) Nombre de C. imicola. La 




ogramme ISIS, © CNE
 (5)(3)(2) (1) en rouge, les sols nus ou avec de l’h
S (2001), distribution Spot Image S.A. (6)erbe sèche 
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redondantes avec les variables de pourcentage d’occupation du sol. 
 
Annexe 17 : Résultats des analyses statistiques monovariées de 
l’approche vecteur. 
 
Les résultats des analyses statistiques monovariées réalisées pour l’approche vecteur sont 




Notes explicatives sur les tableaux 1, 2, 3 et 4 : 
 
Sens de variation*: Il y a plus de pièges positifs (où C. imicola est présent) que la moyenne 
dans la [classe] ou le [tertile X] (variable discrete) /OU/ il y a plus de pièges positifs quand la 
variable [augmente] ou [diminue] (variable continue). Par exemple : pour la variable 
« présence de bovins » discrétisée en deux classes (présence/absence), il y a plus de pièges 
positifs lorsqu’il n’y a pas de bovins.  
 
T1, T2, T3 : tertiles 1, 2, et 3 
 
cl. : classes 
 
tert. : tertiles 
 
Choix du codage final de la variable** : pour l'analyse multivariée, la variable est conservée 
soit sous sa forme quantitative (continue), soit sous sa forme discrète. 
 
*** : Le risque est strictement croissant ou décroissant entre les tertiles, ce qui rend possible la 
conservation de la variable sous forme quantitative continue (plutôt que sous forme 
discrète). 
      
Non incluse°:  
Parmi les caractéristiques d’élevages (tableau 1), deux variables (« Nombre d’ovins» et 
« Nombre de bovins») n’ont pas été incluses alors qu’elles étaient significatives car certaines 
données étaient manquantes. La variable correspondant au nombre d’autres Culicoides 
que C. imicola (« Culicoides ») n’a pas été incluse car elle n’a pas un rôle de variable 
potentiellement explicative (elle a été testée uniquement pour savoir détecter une 
éventuelle association statistique). 
Parmi les variables relatives à l’altimétrie, l’hydrographie et le pourcentage d’ocupation du 
sol (tableau 2), les variables « orientation », « bassins versants », et « % de marais » n’ont pas 
été incluses car elles présentaient des classes avec des effectifs trop faibles (par exemple les 
effectifs variaient de 3 à 41 pour l’orientation, et de 1 à 15 pour les bassins versants). 
 
 
  Variable non significative (seuil p=0,15) 
  Variable non retenue car redondante 
  Variable non incluse 
 
Les variables « non retenues car redondantes » sont des variables paysagères à l’échelle 
classe (relatives au marais et à la pinède). Elles sont codées en deux classes, ce qui revient à 
coder la variable en présence/absence de la classe considérée et qui les rend donc 
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caractéristiques altimétriques, de la végétation et de l’occupation du sol 
Tableau 1 : Analyses statistiques monovariées de l’approche vecteur – partie 1 : 
caractéristiques des élevages où étaient posés les pièges 
 






discret, tert. 0,001 T3*** 
Axe des pièges NY 
continu 0,001 augmente 
continu 
discret, tert. 0,001 T1*** 
Axe perpendiculaire NX 
continu 0,000 diminue 
continu 
discret, tert.   
Distance au littoral DLittoral 
continu   
discret, tert.   Distance à la mer en 
suivant les cours 
hydrographiques 
DMerHydro 
continu   
Mixité° Mixité discret, 2 cl.       
Autre espèce attractive° AutAttract discret, 2 cl.       
Mixite avec espèce 
potentiellement réservoir° MixRes discret, 2 cl.       
Présence OV D_Ovins discret, 2 cl.       
Présence CP D_Caprins discret, 2 cl.       
Présence BV D_Bovins discret, 2 cl. 0,128 absence discret 
Présence EQ D_Equin discret, 2 cl.       
Présence VOL D-Volailles discret, 2 cl.       
Présence PC D_Porcs discret, 2 cl.       
T_Nb_OV discret, tert.   
Nombre OV°° 
NB OV continu 0,127 augmente 
non incluse 
Nombre CP°° NB CP continu       
Nombre BV°° NB BV continu 0,05 diminue non incluse 
Nombre EQ°° NB EQ continu       
Nombre VOL°° NB VOL continu       
Nombre PC°° NB PC continu       
Type race ovine°°° TypeOV discret, 2 cl.       
discret, tert. 0,169 T3*** 
Culcoides# Culicoide 
continu 0,041 augmente 
non incluse 
discret, tert.     
Ceratopogonidae# Cerato 
continu     
  
      
Lexique      
OV : ovins; CP : caprins; BV : bovins; EQ : équins, VOL : volailles, PC : porcins 
Mixité° Présence d'une autre espèce animale 
AutAttir° Présence de CP, BV ou EQ en plus des ovins 
MixRes° Présence de CP ou BV en plus des ovins 
Nombre X°° L'effet nombre n'est testé que pour les élevages qui ont l'espèce x et pour lesquels on a estimé l'effectif 
Type OV°°° 2 types de races : à lait (Corse, Sarde…) ou à viande (mérinos, pré-alpes, Ile De France…) 
Culicoides# Autres Culicoides, C. imicola exclu 
Ceratopogonidae# Autres Ceratopogonidae, tous Culicoides exclus 
 
Tableau 2 : Analyses statistiques monovariées de l’approche vecteur – partie 2 : 
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    Taille de la zone tampon 


















tert. 0,062 T2 0,082 T2 0,075 T1*** Altitude Altitude moyenne 
continu 0,072 diminue 0,050 diminue 0,006 diminue 
discret 
discret, 
tert.         0,045 T2 Ensoleillement Ensoleillement moyen 
continu     0,106 diminue 0,032 diminue 
discret 
discret, 
tert. 0,037 T1*** 0,041 T1*** 0,051 T1*** Pente Pente moyenne 
continu 0,009 diminue 0,022 diminue 0,007 diminue 
continu 
Orientation Orientation majoritaire 
discret, 




























tert. 0,100 T2 0,146 T2 0,056 T2 NDVI 
minimum 
continu 0,197 diminue         
discret 
discret, 
tert. 0,027 T1*** 0,037 T1*** 0,043 T1*** NDVI moyen 
continu 0,003 diminue 0,007 diminue 0,006 diminue 
continu 
discret, 
tert. 0,027 T1*** 0,079 T2 0,042 T1*** 
NDVI 
NDVI maximal 
continu 0,009 diminue 0,014 diminue 0,002 diminue 
discret 
discret, 
tert. 0,076 T2 0,058 T2 0,008 T2 
% Maquis 
Garrigue 
Foret continu 0,158 diminue 0,110 diminue 0,026 diminue 
discret 
discret, 
2 cl.             % Pinède 
continu             
  
discret, 
tert.     0,053 T3 0,121 T3*** % Prairie 
arborée 
continu     0,030 augmente 0,021 augmente 
discret 
discret, 
tert.             % Prairie 
ouverte 
continu             
  
discret, 
tert. 0,082 T2 0,009 T2 0,079 T3*** % Végétation 
arbustive rase 
continu     0,099 augmente 0,112 augmente 
discret 
discret, 
tert.             % Cultures 
continu             
  
discret, 
tert. 0,044 T3*** 0,008 T2 0,051 T3*** % Zone non 
végétalisée 
continu 0,017 augmente 0,018 augmente 0,006 augmente 
discret 
discret, 
2 cl.             % Marais 


























continu     0,093 augmente     
continu 
Tableau 3 : Analyses statistiques monovariées de l’approche vecteur – partie 3 : 
variables paysagères à l’échelle de la zone tampon 
 
     Taille de la zone tampon 
     500 m 1 km 2 km 











discret, tert.     0,175 T3*** 0,043 T2 
Patch density PD 
continu 0,152 augmente 0,046 augmente 0,047 augmente 
discret 
discret, tert.         0,010 T2 Landscape 
shape index LSI continu     0,050 augmente 0,006 augmente 
discret 





continu             
  
discret, tert.             Connectance 
Index CONNECT continu     0,176 diminue     
  
discret, 2/3 
cl. 0,057 T3*** 0,142 D2***     Patch Richness 
density PRD 
continu 0,024 augmente 0,012 augmente     
continu 





























Tableau 4 : Analyses statistiques monovariées de l’approche vecteur – partie 4 : 
variables paysagères à l’échelle de la classe 
 
     Taille de la zone tampon 
     500 m 1 km 2 km 















continu     0,018 augmente 0,026 augmente 
discret 
discret, 2 cl.             
pinède PIN_NP  
continu             
  
discret, tert.     0,175 T2 0,045 T2 prairie 
arborée PAR_NP  continu     0,052 augmente     
discret 
discret, tert.             prairie 
ouverte PRA_NP  continu     0,188 augmente     
  




continu 0,190 augmente         
discret 
discret, tert.     0,152 T2     zones 
cultivées ZC_NP  continu             
  
discret, tert. 0,067 T2 0,031 T2 0,000 T2 zones non 
végétalisées ZNV_NP  continu 0,046 augmente 0,030 augmente 0,002 augmente 
discret 
discret, 2 cl.             
marais MAR_NP  
continu             
  










eau EAU_NP  
continu             
  




continu     0,052 augmente 0,011 augmente 
discret 
discret, 2 cl.             
pinède PIN_LSI 
continu             
  
discret, tert.             prairie 
arborée PAR_LSI continu 0,081 augmente 0,129 augmente 0,195 augmente 
continu 
discret, tert.             prairie 
ouverte PRA_LSI continu             
  
discret, 2/3 





continu     0,200 augmente     
discret 
discret, tert.             zones 
cultivées ZC_LSI continu             
  
discret, tert. 0,083 T3*** 0,048 T3*** 0,010 T3*** zones non 
végétalisées ZNV_LSI continu 0,022 augmente 0,006 augmente 0,002 augmente 
continu 
discret, 2 cl.             
marais MAR_LSI 
continu             
  

















continu             
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Annexe 18 : Résultats des analyses statistiques multivariées de 
l’approche vecteur. 
 
Tableau 1 : Analyses statistiques multivariées de l’approche vecteur 
 
     
Taille de la zone 
tampon 
Variables retenues lors des analyses monovariées 500 m 1 km 2 km 
Axe pièges NY (continu) NY       
Axe perpendiculaire NX (continu) NX X X X 
Groupe 1 : 
Caractéristiques 
des élevages Présence de bovins Présence BV D_BOVINS     X 
Altitude Altitude moyenne T_ALT X X X 
Ensoleillement Ensoleillement moyen T_SOLEIL X X X 
Pente Pente moyenne (continu) PENTE_moy X X X 
Réseau hydrographique Longueur du réseau T_LHYDRO X X X 
NDVI minimum T_NDVImin X X   
NDVI moyen (continu) NDVImoy       




NDVI maximal T_NDVImax X X X 
% Maquis, garrigue et forêt T_MGF X X   
% Prairie arborée T_PAR X X X 
% Végétation arbustive rase T_VAR X   X 
% Zone non végétalisée T_ZNV     X 
Groupe 3 : 
Occupation du 
sol 
% des classes 
% Eau (continu) EAU X X X 
Patch density T_PD X X X 
Landscape shape index T_LSI X X X 
Patch Richness Density (continu) PRD   X X 




tampon Simpson's Diversity Index (continu) SIDI X     
NP maquis, garrigue et forêt T_MGF_NP X   X 
NP prairie arborée T_PAR_NP  X X X 
NP végétation arbustive rase T_VAR_NP   X   




NP zones non végétalisée T_ZNV_NP      continu 
LSI maquis, garrigue et forêt T_MGF_LSI X X   
LSI prairie arborée (continu) PAR_LSI X X X 
LSI végétation arbustive rase T_VAR_LSI     X 
Variables 
paysagères - 




LSI zones non végétalisée (continu) ZNV_LSI       
        
   variable continue     
   variable discrétisée (tertiles)     
   variable non proposée à l’échelle considérée    
   variable significative (p=0,1) par groupe     






























































Tableau 1 : Variogrammes des résidus du modèle issus de l’approche vecteur établis avec 
une zone tampon de 500 m  













Tableau 2 : Variogrammes des résidus du modèle issus de l’approche vecteur établis avec 
une zone tampon de 1 km  
 













Tableau 3 : Variogrammes des résidus du modèle issus de l’approche vecteur établis avec 
une zone tampon de 2 km  
 













 Annexe 20 : Krigeage des variables paysagères. 
 
 
Trois zones tests de 2,5 km de côté ont été définies (cf. figure 56, chapitre 9) et 
numérotées de 1 à 3 d’est en ouest ; les zones n° 1 et 3 étant situées à proximité d’élevages, et 
la zone n° 2 étant située dans un milieu plus fermé, présentant une dominance de maquis. Six 
variables paysagères ont été krigées pour réaliser les cartes d’aléa présentées dans le chapitre 
9 (tableau 1).  
 
Tableau 1 : Variables paysagères estimées par krigeage. 
 
Variable Échelle Approche 
Données retenues pour la 
construction du variogramme 
ayant servi à paramétrer le 
krigeage 
LSI de « zone non végétalisée » 1 km Maladie et vecteur Ensemble des trois zones tests 
LSI de « maquis, garrigue, forêt » 1 km Maladie Ensemble des trois zones tests 
LSI de « prairies ouvertes » 1 km Maladie Zones test n° 1 et 3 
Nombre d’entités de « prairies ouvertes » 2 km Maladie Zones test n° 1 et 3 
PRD (Richesse de densité d’entités) 500 m Vecteur Zones test n° 1 et 3 
SIDI (Indice de diversité de Simpson) 2 km Vecteur Zones test n° 1 et 3 
 
Pour ces 6 variables, les variogrammes ont été calculés pour chacune des trois zones tests 
ainsi que pour l’ensemble des trois zones tests. Pour les variables LSI de « zone non 
végétalisée » et pour LSI de « maquis, garrigue et forêt », les variogrammes de chacune des 
trois zones tests étaient similaires, ainsi le variogramme réalisé pour l’ensemble des trois 
zones tests a été utilisé pour paramétrer le krigeage de ces variables. Pour les quatre autres 
variables, le variogramme de la zone n° 2 (la zone plus boisée) différait des deux autres zones. 
Pour ces variables, seules les deux zones proches des élevages ont été considérées afin de 
mieux estimer ces variables à proximité des élevages. Un nouveau variogramme a été calculé 
pour ces deux zones uniquement. Les figures 1 et 2 illustrent les variogrammes obtenus pour 
les variables LSI de « zone non végétalisée » et LSI de « prairies ouvertes » et le 
variogramme finalement retenu pour le krigeage (celui pour les trois zones tests pour LSI de 
 317
« zone non végétalisée » et celui pour les zones n° 1 et 3 pour LSI « prairies ouvertes »)   
Figure 1 : Variogramme pour la variable LSI de « zone non végétalisée ». 
 




















Figure 2 : Variogramme pour la variable LSI de « prairies ouvertes ». 
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Géomatique et épidémiologie : caractérisation des paysages favorables à Culicoides imicola, vecteur de la 
fièvre catarrhale ovine en Corse 
 
Du fait de changements environnementaux multifactoriels (pression anthropique, climat…), la répartition des 
vecteurs et des maladies qu'ils transmettent se modifie. La fièvre catarrhale ovine (FCO), arbovirose des 
ruminants s'étant récemment propagée dans le bassin méditerranéen, constitue un modèle pertinent pour étudier 
les conditions d'installation d'un vecteur exotique dans un nouvel environnement. Nous proposons ici d'utiliser 
la télédétection et l'analyse paysagère pour caractériser l'environnement favorable à la FCO et à son principal 
vecteur, Culicoides imicola, à une échelle locale, en Corse. 
Pour cela, l'environnement en lien avec les traits de vie du vecteur a été caractérisé au voisinage d'élevages sains 
ou infectés (approche maladie) et de sites de piégeages où le vecteur est présent ou absent (approche vecteur), en 
testant trois tailles de voisinage, à partir d’un modèle numérique de terrain, du réseau hydrographique et d’une 
image à haute résolution spatiale issue du satellite SPOT. La classification de l’image a permis de produire une 
carte d'occupation du sol à partir de laquelle des indicateurs paysagers reflétant la structure spatiale et la 
composition de la végétation ont été extraits. Les modèles liant environnement et présence/absence de la 
maladie ou du vecteur ont été validés en interne et en externe. 
Les résultats ont confirmé que les milieux favorables au vecteur et à la maladie pouvaient être caractérisés par 
des facteurs environnementaux autres que climatiques et ont mis en évidence l'importance des indicateurs 
paysagers aux trois échelles de voisinage. Ils ont montré que les milieux favorables présentaient une diversité et 
une fragmentation importante. La latitude, pouvant refléter la proximité à la Sardaigne, est également identifiée 
comme étant une variable liée au risque de présence du vecteur et de la maladie. 
La plupart des modèles ont présenté une capacité de discrimination élevée rendant possible leur utilisation à des 
fins de prédictions en Corse et sur d'autres territoires. Ils pourraient notamment servir à cibler les actions de 
surveillance sur le littoral continental français. Parmi les perspectives de travail, peuvent être envisagées 
l'application d'une démarche similaire sur les autres espèces de Culicoides impliqués dans la transmission de la 
FCO, l'intégration de paramètres climatiques, la recherche de nouveaux paramètres issus de données de 
télédétection et la conception de modèles dynamiques de capacité vectorielle. 
[géomatique, épidémiologie spatiale, écologie du paysage, fièvre catarrhale ovine, Culicoides imicola] 
  
Geomatics and epidemiology: characterising favourable landscapes for Culicoides imicola, bluetongue 
vector in Corsica 
   
Major environmental changes due to a great variety of causes (such as anthropic pressure or climate change) are 
shifting the capacity of ecosystems to harbour vectors and the diseases they transmit. Bluetongue (BT), an 
arboviral disease of ruminants which recently emerged in the Mediterranean Basin, is a pertinent model to study 
the conditions enabling an exotic vector to settle in a new environment. This work aims to use remote sensing 
and landscape analysis to characterise favourable environments for BT and its main vector, Culicoides imicola, 
at a local scale, in Corsica. 
The environment related to the vector’s biology was characterized within neighbourhoods surrounding BT-
infected or BT-free farms (disease approach) and trapping sites where the vector was present or absent (vector 
approach), using three sizes of neighbourhoods. Environmental characteristics were extracted from a digital 
elevation model, a hydrographical data base and a SPOT high spatial resolution image. The image was classified 
to produce a land-cover map from which landscape metrics relative to the spatial structure and composition of 
the vegetation were extracted. The models of the disease and vector approaches were validated both internally 
and externally. 
The results confirm that favourable environments for the vector and the disease can be characterised by non-
climatic environmental factors and show the importance of landscape metrics for the three neighbourhood 
scales. They show that favourable landscapes present a high diversity and an important fragmentation. Latitude, 
which could reflect proximity to Sardinia, is also related to the presence of both the vector and the disease.  
Most models have a good discriminating capacity, allowing their use as predictive tools in Corsica and 
elsewhere, in particular to help focus surveillance activities on French mainland coasts. This works opens up 
many perspectives among which developing similar approaches for other species of Culicoides implicated in BT 
transmission, integrating climatic factors, identifying new remote sensing parameters useful to epidemiology 
and building dynamic vectorial capacity models. 
[geomatics, spatial epidemiology, landscape ecology, bluetongue, Culicoides imicola] 
